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Les Technologies de l’Information et de la Communication (TIC), regroupent un grand 
nombre d’outils conçus pour utiliser des documents numériques à des fins d'enseignement et 
d'apprentissage, et comprennent notamment les moyens audio visuels tels que des vidéos, des 
documentaires ainsi que l’informatique. Les moyens informatiques comportent tout un panel 
d’activités allant des programmes d’apprentissage de langue ou de calculs aux logiciels de 
simulations ou animations favorisant la compréhension de divers concepts y compris les 
logiciels de bases permettant de rédiger des textes, des tableurs, des graphiques et des 
présentations. 
Le but de ce travail a été de créer, dans le cadre d’une séquence de biologie dédiée à 
l’évolution, une leçon dans laquelle les TIC sont utilisés. Deux programmes ont été testés 
dans des classes de 3M du gymnase d’Yverdon : un programme visant à comprendre les 
mécanismes de la sélection naturelle et un autre pour apprendre à lire un arbre 
phylogénétique. 
Rôles des TIC dans l’enseignement  
L’utilisation des TIC dans l’enseignement est un domaine vaste. Habituellement, la plupart 
des enseignants utilisent les TIC plus pour la préparation et la création de leurs cours que pour 
la transmission de connaissances (Les Dossiers, 2010). En effet, tout ce qui traite de 
l’informatique, par conséquent les logiciels de traitement de texte et de présentation, fait 
partie des TIC. Néanmoins les TIC peuvent avoir une fonction plus tournée vers la pédagogie. 
Parmi les TIC faisant partie de ce groupe, il est possible de distinguer cinq catégories 
différentes (Coquidé et Le Maréchal, 2006). Ces catégories sont l’expérimentation assistée par 
ordinateur (ExAO), la simulation assistée par ordinateur (SAO), l’évaluation assistée par 
ordinateur (EAO), la production multimédia et hypermédia (PMH) et la communication 
virtuelle éducative (CVE). 
• L’ExAO se résume en une expérimentation dont l'acquisition des données peut être 
automatisée, les résultats des mesures sauvegardés et traités par divers outils logiciels.  
• La SAO sert à simuler un phénomène complexe par le biais d’un logiciel et de 
présenter les résultats sous une forme simple.  
• L’EAO permet une collecte automatique des tests effectués par un élève sur 
ordinateur.  
• La PMH correspond à un environnement contenant des exercices, des présentations 
ou des documents avec lesquels l’étudiant peut interagir.  
• La CVE regroupe des personnes qui communiquent à travers les outils informatiques 
pour s’échanger des savoirs, par exemple en participant activement à des forums.   
Il est à noter que, au sein des TIC, il existe deux pôles dont chacun a un impact sur un acteur 
différent (Perreault, 2003) : celui situé du coté des élèves, favorisant l’apprentissage aussi 
bien au niveau des connaissances que des compétences et celui du côté de l’enseignant qui 
implique la mise en place d’une méthode pédagogique par l’utilisation judicieuse des TIC. 
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Du coté de l’élève, l’apprentissage des outils informatiques ne se fait que très peu au 
gymnase, car l’informatique n’est enseignée qu’en première année. Le programme comporte 
des notions telles que l’usage d’internet, l’élaboration d’un tableur, la création d’un 
graphique, la création d’un document de texte et la préparation d’un diaporama. L’étudiant 
utilisera donc les outils informatiques afin de rédiger un texte, présenter les résultats d’un 
travail pratique ou faire des présentations. A des fin privées, il peut les utiliser des 
programmes destinés à l’apprentissage de langues ou avoir recourt à internet comme source 
d’information ou pour comparer des savoirs. 
L’enseignant, de son côté, utilise les TIC pour la préparation de textes, exercices, travaux 
écrits et cours. Les tableurs sont d’un grand recours afin de créer des suivis de notes des 
élèves pour le calcul des moyennes. Il peut également avoir recourt à des programmes 
didactiques ou à des films pour apporter une alternative à un cours ex cathedra. Internet est 
également une source intarissable d’images, d’idées et d’inspiration afin de préparer 
l’enseignement. De nombreux forums destinés aux enseignants existent et participent à un 
échange de procédés et d’inspiration. Selon Lebrun (Lebrun, 1999), « les TIC fournissent des 
moyens novateurs, non seulement pour la diffusion des connaissances mais aussi pour 
l’exploration de stratégies d’apprentissage qui favorisent la construction des compétences. ». 
Les TIC ne pourvoient donc pas qu’une grande quantité d’informations que l’on peut trouver 
sous forme d’images, de textes et de vidéos, mais ils permettent également une méthode de 
travail plus active de l’étudiant en les faisant participer à la construction de leurs 
connaissances (Poellhuber et Boulanger, 2001). De plus un comportement plus autonome, 
plus responsable des étudiants est demandé à ces derniers, car il est maintenant admis qu'un 
apprentissage centré principalement sur l'activité de l'élève est beaucoup plus efficace que 
celui qui résulte d'une attitude de réception. Il semble donc important que le facteur 
participatif des TIC soit plus exploité dans la pédagogie. 
Rôles des TIC dans l’enseignement de la biologie 
Dans le gymnase d’Yverdon, toutes les classes de biologies sont équipées au minimum d’un 
beamer et la quasi-totalité des pupitres des enseignants sont équipés d’un ordinateur avec une 
connexion internet. Les enseignants disposent d’un chariot comportant une douzaine 
d’ordinateurs portables destinés aux étudiants qui peuvent être connectés à internet via wi-fee.  
L’enseignement de la biologie se prête aisément à l’utilisation de logiciels de présentations 
pour la création d’un support de cours. Il existe de nombreuses animations qui permettent de 
visualiser des phénomènes qui ne sont pas possible d’observer car ils se passent à une échelle 
beaucoup trop réduite ou alors ils nécessitent que le sujet observé soit vivant (Gélinas, 2002). 
Or, dans de nombreuses techniques d’observation, le recours à des techniques de coloration 
aura pour effet de tuer le sujet traité. L’image obtenue est alors figée et la notion de 
mouvement qui est nécessaire à la compréhension du phénomène observé est perdue. La 
division cellulaire est l’un des nombreux exemples de phénomène qu’il est impossible à 
visualiser en temps réel.  
De plus en plus d’émissions scientifiques destinées à une large audience sont relayées par les 
médias et peuvent être utilisées en classe pour illustrer des expériences. 
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L’ExAO rend possible des travaux pratiques qui seraient trop compliqués à mettre en œuvre 
sans l’aide de l’informatique.  
Il existe également de nombreuses ressources en SAO spécialisées pour la biologie. Comme 
indiqués plus haut, elles rendent l’acquisition de concepts possibles grâce à la puissance de 
calcul des ordinateurs, en apportant des animations, en facilitant la visualisation des résultats, 
en créant des graphiques et en permettant de tester et de modaliser les résultats de différentes 
conditions. 
Présentation de divers programmes 
Tous les programmes présentés ici sont des logiciels libres, open-sources et compatibles 
Mac/PC. Ils ont été créés afin de faciliter et de permettre la compréhension de divers concepts 
biologiques, mais certains des concepts, comme la démarche expérimentale, peuvent être 
appliqués à d’autres disciplines. A l’exception de Phylogène, Virtual Genetics Lab II et 
d’Aipotu, les programmes cités dans ce mémoire ont été développés par Jon C. Herron, 
professeur à l’Université de Washington. 
Le choix des programmes étudiés dans ce mémoire a été fait en tenant compte de différents 
facteurs. Le premier est la difficulté du concept qu’il propose et l’adéquation de ce dernier 
avec le programme de biologie dans une classe de troisième année disciplines fondamentales. 
La facilité d’utilisation du programme et une évaluation du temps nécessaire pour sa maîtrise 
et pour son temps d’utilisation ont également été pris en compte. L’investissement de 
l’enseignant en temps nécessaire pour la maîtrise de ce dernier est également un facteur 
important. 
Logiciels traitant de la génétique 
Allele A1 
Allele A1 2.0 (Figure 10) est un logiciel permettant de travailler sur l’équilibre d’Hardy-
Weinberg. Il permet de lancer de simulations calculant les fréquences de deux allèles (A1 et 
A2) en fonction de la fréquence de départ de chaque allèle, de la fitness des génotypes (A1A1, 
A1A2, A2A2), du taux de mutation d’A1 vers A2 et vice versa. La fitness défini la capacité 
d'un individu d'un certain individu à se reproduire. Plus cette dernière est élevé, plus 
l’individu aura de descendance et par là un meilleur succès du point de vue évolutif. Il est 
également possible d’inclure un taux d’émigrants dont on peut également fixer la fréquence 
allélique d’A1 et A2 et de faire varier la taille de la population. Un graphique permet de 
visualiser la fréquence allélique d’A1 au fil des générations et de monter quand l’équilibre 
d’Hardy-Weinberg est atteint. Grâce à ce programme les concepts d’évolution et de génétique 
de population peuvent être abordés. 
Bugsville 
Bugsville 1.0 (Figure 11) est un programme nous proposant d’étudier la notion d’héritabilité 
d’un caractère. Dans le cas présent, il s’agit du nombre de points noirs sur le dos de 
coccinelles, les coccinelles étant représentées par des ronds. On commence avec une large 
population de coccinelles qui se trouve dans une cage. Il est possible de voir le nombre de 
points qu’a une coccinelle en la pointant avec le curseur de la souris. L’utilisateur dispose de 
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cinq cages dans lesquelles il peut placer n’importe quelle coccinelle qu’il a sélectionnée afin 
de procéder à des croisements. Après reproduction, les parents vont donner naissance à une 
nouvelle génération de coccinelles. En comparant le nombre de points présents chez les 
enfants et chez les parents, on peut déterminer l’héritabilité du caractère en question et en 
conclure si le caractère est plutôt dominé par les gènes ou par l’environnement. 
PopCycle 
PopCycle 1.0.1 (Figure 16) permet une approche simplifiée de la génétique des populations. 
L’utilisateur débute avec une population de gamètes d’oursin portant l’allèle A ou a. A partir 
de cette population de gamètes, l’utilisateur en sélectionne un certain nombre au hasard. Ces 
gamètes sélectionnés formeront des zygotes. Les zygotes deviennent des juvéniles qui à leurs 
tour se  transformeront en adultes qui produisent de nouveaux gamètes ; ainsi le cycle de 
reproduction est complet. La comparaison entre la fréquence de l’allèle A au début d’un cycle 
avec celle à la fin du cycle permet de mettre en évidence les facteurs qui jouent un rôle dans la 
génétique des populations. Des facteurs tels que le taux de survie de chaque génotype, 
d’arrivée de nouveaux génotypes par émigration et de taux de mutations d’un allèle vers 
l’autre peuvent être mis à contribution et leur influences sur la fréquence allélique finale 
mises en évidence et étudiées. 
Virtual Genetics Lab II (VLGII) 
VLGII 3.1.4 (Annexe Figure 17) est un programme développé par les mêmes concepteurs 
qu’Aipotu. Il contient une version française et permet d’étudier la génétique mendélienne. 
VLGII simule une population d’insectes fictifs présentant des variations phénotypiques. 
L’utilisateur doit faire des croisements pour déterminer la relation génétique qui existe entre 
les gènes et les phénotypes. De multiples problèmes déjà créés sont disponibles et  sont de 
type bialléliques avec dominance simple ou incomplète. De plus, les gènes peuvent être 
autosomiques ou hétérosomiques. Des problèmes peuvent également être générés 
aléatoirement selon un niveau de difficulté choisi par l’utilisateur. L’utilisateur, quidoit 
trouver la réponse par expérimentation, se familiarise ainsi avec démarche expérimentale. 
L’expérimentateur débute la simulation avec une cage contenant un certains nombre 
d’insectes des deux sexes et avec des phénotypes différents. Le but est de trouver le génotype 
de cette population d’individus. L’utilisateur peut choisir des individus au sein de la cage afin 
de les croiser et une nouvelle cage apparaîtra avec les nouveaux individus issus du 
croisement. En observant l’effectif de cette nouvelle cage, l’utilisateur peut faire des 
suppositions sur le génotype de la cage. Selon le type d’hérédité, plusieurs croisements 
peuvent être nécessaires afin de trouver la bonne réponse. 
La contrainte de l’adéquation du sujet traité avec le programme des classes qui seront testées 
fait que ces programmes ne seront pas retenus pour la mise en pratique de ce mémoire. En 
effet, étant donné que l’évolution est au programme du dernier semestre, les connaissances 
qu’ils apportent ne s’y appliquent pas. 
 Il est à noter que PopCycle et qu’AlleleA1 semblent être particulièrement bien adaptés pour 
la génétique des populations, sujet qui est abordé avec des classes d’option spécifique 
biologie-chimie et non avec des classes qui suivent la biologie comme discipline 
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fondamentale. Ces deux programmes restent de bonnes SAO et leur utilisation en cours peut 
aisément être envisagée. VGLII peut facilement faire l’objet d’un travail pratique en 
génétique, car il comporte de nombreuses options pour la création d’un rapport et toute une 
série de problèmes qui peuvent être proposés. Il peut également être utilisé comme outil de 
révision ou pour l’entraînement à la résolution d’exercices d’héritabilité. 
Logiciel traitant de la démarche expérimentale 
FrogPond 
FrogPond 1.1 (Figure 14) est une simulation qui permet de se familiariser avec la démarche 
hypothético-déductive que des élèves en biologie se doivent de connaître. La simulation 
comporte quatre scénarios possibles. Dans tous les scénarios, l’utilisateur est face à une 
population de grenouilles dont certaines présentent une déformation des pattes postérieures. 
Le but est de trouver l’origine de ces déformations d’après l’une des quatre possibilités 
différentes. Elles peuvent être dues au hasard, avoir une origine génétique, dues à la présence 
d’un parasite ou à la fois d’origine génétique et dues à un parasite. Tant les grenouilles que les 
parasites sont simulés par des points de couleur différente. Selon l’hypothèse qu’il souhaite 
tester, l’utilisateur dispose de petites fenêtres qui symbolisent des enclos dans lesquels il peut 
regrouper des individus, suivre leur développement et confirmer ou infirmer son hypothèse. 
Bien que l’initiation à la démarche scientifique soit une option intéressante, cette dernière a 
déjà été vue par les classes de troisième année et il a été préféré des logiciels traitant plus 
spécifiquement de l’évolution. 
Logiciel traitant de plusieurs thèmes communs à la biologie 
Aipotu  
Aitopu 1.3.2 est un logiciel développé par Brian White et Ethan D.Bolker, tous deux 
professeurs à l’Université du Massachusetts à Boston, avec l’aide de leurs assistants et 
étudiants. Il contient quatre espaces de travail dédiés à la génétique, à la biochimie, à la 
biologie moléculaire et à l’évolution. Il permet de faire des liens entre ces quatre disciplines et 
de pratiquer la démarche hypothético-déductive. Le programme recrée un laboratoire virtuel 
dans lequel on peut faire des hypothèses et les tester. Dans Aipotu, les objets d’étude sont des 
fleurs qui peuvent être de sept couleurs différentes. La variation des couleurs parmi les fleurs 
est contrôlée par un gène. Comme ce programme vise à montrer le lien entre les quatre 
domaines cités plus haut, il est possible de choisir une fleur, d’étudier la relation entre ses 
deux allèles codants pour la couleur, de visualiser en 2D la protéine codée par chaque allèle, 
de rechercher des différences de structure entre les deux protéines et de faire le lien entre les 
différences de protéines et les gènes qui les codent. 
Dans le volet destiné à l’évolution (Annexe, Figure 6), l’utilisateur dispose au départ de sept 
fleurs différentes. La fenêtre du programme est divisée en deux parties : une permet de faire 
des réglages afin de modifier la fitness pour chaque couleur des fleurs, l’autre est un échiquier 
de cent cases dans lesquelles vont pousser les fleurs. L’échiquier peut être rempli par une ou 
plusieurs fleurs sélectionnées. Le taux de mutation des gènes codant pour la couleur peut être 
choisi par l’utilisateur. L’utilisateur peut ensuite lancer un cycle de génération et le 
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programme va créer une nouvelle population de fleurs basée sur les effectifs de départ des 
parents, le taux de mutation et la fitness de chaque couleur.  
La partie génétique (Figure 7) permet de faire des croisements entre des fleurs qui sont à 
disposition de l’utilisateur. Avec chaque fleur, il est possible de faire un croisement avec une 
autre fleur différente, de faire de l’autofécondation ou de créer des mutants. Pour chacune des 
trois possibilités, le programme crée des individus issus de la manipulation qui a été choisie.  
La partie biochimie (Figure 8) donne un aperçu des protéines codant pour la couleur des 
fleurs. Les protéines y sont représentées en deux dimensions. Plusieurs fenêtres sont à 
disposition afin de pouvoir comparer visuellement la forme des protéines et les différents 
acides aminés qui les composent. Grâce à ces comparaisons, on peut réaliser quels 
changements au niveau des protéines peuvent induire le changement de couleur des fleurs.  
La partie biologie moléculaire (Figure 9) permet d’étudier les séquences codantes pour les 
protéines donnant la couleur aux fleurs. Il y est possible de manipuler le code génétique des 
fleurs afin de voir quelles mutations affectent les protéines et la couleur des fleurs.  
Bien que très complet et permettant de bien mettre en relation les différents niveaux 
hiérarchiques, Aitopu n’a pas été retenu, car les simulations d’évolution requièrent de 
nombreux calculs qui augmentent considérablement le temps de manipulation. Le fait qu’il 
soit si complet joue en sa défaveur, car il demande un grand investissement au niveau du 
temps pour l’apprentissage de son utilisation. De plus, les notions qu’il aborde sont trop 
avancées pour des classes de maturité disciplines fondamentales. C’est néanmoins le logiciel 
le plus complet et qui fait le plus de ponts entre différentes branches de la biologie et l’on sait 
à quel point il est important pour l’étudiant de créer des liens entre ses connaissances et 
d’avoir une vision globale d’une discipline. Ce logiciel pourrait être utilisé par l’enseignant 
comme illustration de ces liens. 
Logiciels traitant de l’évolution 
EvoDots 
EvoDots 1.1 (Figure 18) est une simulation de la sélection naturelle. Il s’agit de la version 
informatique du « jeu des confettis ». Le « jeu des confettis » consiste à disperser sur une 
pièce de tissus bariolée des confettis de différentes couleurs. Selon la couleur du confetti et du 
tissu sur lequel il se trouve, il sera plus ou moins facile à distinguer. Les étudiants doivent 
ramasser un maximum de confettis durant un laps de temps qui leur est donné. Dans Evodots, 
des points défilent dans une fenêtre et l’utilisateur dispose d’un certain temps, qu’il est libre 
de choisir, pour cliquer sur les points afin de les faire disparaître. A la fin du temps imparti, 
l’utilisateur clique sur un bouton afin que les proies restantes se divisent en donnant un point 
de la même catégorie. Une nouvelle période de chasse est alors ouverte. Il est possible de faire 
autant de cycles que souhaité. Les points peuvent diverger selon la taille, la vitesse de 
déplacement ou le mimétisme. Pour chacun des trois scénarios proposés, les points sont 
répartis en sept catégories différentes. Dans le cas de la vitesse, chaque catégorie de point se 
déplace à une vitesse différente. Un histogramme permet de voir la distribution de la 
population de départ et un autre montre les effectifs actuels de chaque catégorie. Ainsi, il est 
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possible de visualiser l’évolution des effectifs des différentes catégories et de mettre en 
évidence l’effet de la sélection. Diverses options sont disponibles pour faire ressortir l’effet de 
certains paramètres sur la sélection. Par exemple, il est possible de choisir le fait qu’un point 
va se diviser en deux points qui ne sont pas de la même catégorie, ou alors choisir l’option 
qu’à chaque clic, un point disparaît au hasard. 
ForensicEALite 
ForensicEALite 1.0 (Figure 12) permet de se familiariser avec la construction d’un arbre 
phylogénique. Le programme crée une population de particules virales qui évoluent sous 
l’effet de la sélection due au système immunitaire de l’hôte. Les particules virales sont 
représentées par des points qui changent de couleurs selon le nombre de mutations génétiques 
qu’elles accumulent. L’utilisateur dispose d’un endroit pour comparer le nombre de bases 
nucléiques différentes qu’il y a entre deux particules virales. L’utilisateur a le choix 
d’observer l’évolution des virus au sein d’une peule personne ou entre deux personnes. 
L’accumulation de mutations crée une distance génétique que l’on peut utiliser pour créer un 
arbre phylogénétique. Le deuxième volet (Figure 133) permet la visualisation et la création 
d’un arbre phylogénétique « en temps réel ». 
PhyloStrat 
PhyloStrat 1.1 (Figure 15) est destiné à la compréhension de la représentation des arbres 
phylogénétiques. Il permet la création de lézards portant différents caractères morphologiques 
et le regroupement de ces derniers par similitudes de caractères. La création d’un arbre avec le 
programme aide à comprendre les possibilités de classement des différentes espèces en 
fonctions de leurs ressemblances morphologiques.  
Phylogène 
Phylogène 2.7.2.0 (Annexe, Figure 19) est un logiciel français qui sert à l’étude de l’évolution 
et à la fabrication d’arbres phylogénétiques. Il comporte de nombreuses bases de données sur 
les organismes vivants et permet de faire des comparaisons anatomiques ou moléculaires. 
Grâce à ces comparaisons, il est ensuite possible de modéliser et créer un arbre 
phylogénétique. La cohérence de l’arbre peut être testée par son évaluation selon plusieurs 
critères anatomiques ou moléculaires. 
Phylogène a l’avantage d’être en français et le concept de la construction d’arbres 
phylogénétiques est inclus au programme d’évolution. Il semble cependant que le temps 
nécessaire à la présentation et la manipulation soit plus longue que pour les autres 
programmes s’inscrivant dans une séquence d’évolution. Ayant fixé le temps comme un des 
critères essentiels au choix, ce logiciel ne sera pas sélectionné. PhyloStrat est plus facile de 
manipulation et nécessite un temps d’apprentissage plus court que Phylogène. Son utilisation 
est plus épurée et le rend donc plus accessible et compréhensible. En revanche, il ne permet 
d’aborder la notion d’arbre phylogénétique qu’avec des exemples simples de lézards. Les 
deux derniers programmes évalués sont EvoDots et ForensicEALite et se sont avérés être les 
SAO les plus intéressantes. En effet, le premier logiciel permet de mettre en évidence le 
mécanisme de la sélection naturelle et montre à quel point l’environnement y joue un rôle 
important. De plus, ces logiciel présentent des concepts qui se recoupent et pourraient être 
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présentés dans une séquence d’enseignement. Dans ForensicEALite, c’est ce même 
environnement qui permet l’évolution des virus et leur adaptation et survie par l’accumulation 
de mutations qui seront utilisées pour la création de l’arbre phylogénétique. Par ailleurs, la 
facilité de compréhension et de manipulation d’EvoDots semblent adaptées à une utilisation 
durant un période de 45 minutes. ForensicEALite, plus complet et nécessitant plus de temps, 
peut être utilisé dans une séquence de travaux pratiques de 90 minutes. 
Mise en place d’une leçon d’enseignement à l’aide d’EvoDots 
Mise au point d’un protocole 
Des  protocoles ont été créés (Annexe, Protocoles) afin de guider les élèves dans la 
manipulation du programme. Ils contiennent une partie introductive et une série de questions 
ciblées sur l’interprétation de résultats graphiques et sur les buts visés.  
Les protocoles utilisés par les deux classes sont légèrement différents. En effet, le temps mis à 
disposition des élèves pour attraper les points est de 20 secondes pour la classe A alors qu’il 
est de 40 secondes pour la classe B. Le nombre de cycles de « chasse » est également 
différent : quatre pour la classe A et cinq pour la B. La question n°1 a été reformulée de façon 
plus appropriée pour l’interprétation des graphiques. Lors de la simulation avec la classe B, 
les élèves sont divisés en deux groupes et non plus trois comme cela a été le cas avec la classe 
A. Ces modifications ont été apportées suite aux résultats de la simulation avec la classe A.  
Intégration dans la séquence 
Le but d’EvoDots est de se familiariser avec les mécanismes de qui soutendent la sélection 
naturelle. Le fait de disposer de deux classes de 3M permettra d’intégrer la leçon à deux 
différents endroits de la séquence d’enseignement et de pouvoir comparer les résultats. Dans 
la première classe testée (classe A), les élèves ont été familiarisés avec la théorie de 
l’évolution de Jean-Batiste Lamarck, mais pas encore avec celle de Darwin. La leçon s’intègre 
au début de la séquence sur les théories de l’évolution. Pour la seconde classe (classe B), en 
revanche, la leçon vient se placer après que les élèves aient étudié la théorie darwinienne de 
l’évolution. Ils sont donc familiarisés avec le langage qu’elle comporte.  
But visé 
Le but visé est la compréhension par les élèves des trois points essentiels de la sélection 
naturelle qui sont la variabilité entre les individus, héritabilité des variations et le fait que la 
sélection naturelle ne se fait pas au hasard. Pour ce faire, différentes questions seront posées 
aux étudiants à la fin de la simulation. La première demande une interprétation des différents 
graphiques obtenus en sommant tous les résultats des différents groupes. Le but est la 
visualisation d’un changement du nombre d’individus pour chaque groupe de points. Par 
exemple, dans le cas des points qui diffèrent par la vitesse, on peut s’attendre à ce que les 
populations des points les plus lents disparaissent ou soient fortement réduites, alors que 
celles des points qui ont une vitesse plus élevée devraient augmenter. La deuxième question 
sert à mettre en évidence le processus de sélection et la prise de conscience que ce dernier est 
dirigé et s’applique préférentiellement sur certains d’individus. La troisième question doit 
aider à comprendre que pour que la sélection se fasse, une variabilité entre les individus est 
nécessaire. La quatrième porte sur l’importance de l’héritabilité des caractères pour que les 
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populations sélectionnées puissent perdurer. La question cinq met en avant le fait que la 
sélection ne se fait pas au hasard mais qu’elle est dirigée envers des individus portants 
certains caractères. La question six récapitule les trois dernières questions et devrait permettre 
d’avancer les trois critères nécessaires à l’évolution d’une population. 
Déroulement de la leçon 
La leçon s’est déroulée dans la salle de cours habituelle des gymnasiens. Après une courte 
présentation du programme qui était projeté par beamer, les élèves ont reçu la consigne de lire 
le protocole, faire la simulation et de répondre aux questions.  
Les élèves seront répartis par groupes de deux. Si le nombre d’élèves était impair, un élève 
fera la simulation tout seul. Vu que le programme permet de faire varier les points selon trois 
variables qui sont la taille, la vitesse et la visibilité, les binômes de la classe A, qui comporte 
18 étudiants, seront divisés en trois groupes. Dans chaque binôme, un élève fera un cycle 
pendant que l’autre le chronométra et les rôles s’inversent a chaque cycle.  
Dans la classe B, qui elle est composée de 19 étudiants, les élèves seront scindés en deux 
groupes afin d’évaluer les critères vitesse et visibilité. 
Mise en place d’un travail pratique à l’aide de ForensicEALite 
Mise au point d’un protocole 
Comme pour EvoDots, des protocoles (Annexes Protocole EvoDots classes A et B)  ont été 
créés pour guider les étudiants dans le fonctionnement du programme et son utilisation. Les 
protocoles présentés aux deux classes (A et B) diffèrent dans les questions qui leur seront 
posées. La question « partageaient-ils un ancêtre commun ?» a posé un problème de 
compréhension et cette dernière a été supprimée du protocole pour la classe B (Annexes 
Protocole EvoDots classe B). De plus, il a été jugé utile de questionner les élèves sur la 
procédure de la mise en graphique. La marche à suivre a également été simplifiée en réduisant 
à cinq les points par graphique ainsi qu’en passant de septante à cent quarante générations 
entre chaque point, afin de permettre une plus longue expérimentation des arbres 
phylogénétiques.  
Intégration dans la séquence 
La mise à disposition de deux classes permettra de tester trois fois le programme et de 
procéder à divers ajustements. Le programme sera testé avec une demi-classe (classe A) 
n’ayant pas encore eu de cours sur les arbres phylogénétiques et un classe qui aura déjà vu 
comment l’on procède pour la construction de tels arbres (classe B). Il est à noter que les deux 
classes ont déjà eu des leçons sur la sélection naturelle et sont familiarisées avec la  notion de 
mutation.  
Buts visés 
Les buts visés par la séquence de travaux pratiques informatisés sont la notion d’horloge 




La première série de questions du protocole fait partie du chapitre « évolution au sein d’un 
patient » et comporte une interprétation graphique et des questions pointant le fait que le 
nombre de différences parmi les acides nucléiques de deux virus augmente avec le nombre de 
générations qui les séparent. Par conséquent, plus il y a de différences entre deux virus, plus 
ils sont éloignés  dans le temps. Ainsi l’étudiant se familiarise avec le concept d’horloge 
moléculaire.    
Dans la partie « évolution au sein de deux patients » la série de questions porte sur le même 
thème que précédemment et montre à l’étudiant que deux virus placés dans deux patients 
n’évoluent pas de la même façon et que le concept d’horloge moléculaire est généralisable. 
La troisième série de questions porte sur les arbres phylogénétiques. L’étudiant se familiarise 
au dessin de ce dernier et à son interprétation. Il est attendu que l’étudiant comprenne que, sur 
un arbre phylogénétique, plus les individus sont éloignés, plus ils accumulent de différences 
entre leurs séquences d’acide désoxyribonucléique.   
Déroulement de la leçon 
Des groupes de deux étudiants disposeront chacun d’un ordinateur. Le protocole et le fichier 
Excel permettant la création des graphiques étaient seront accessibles par voie informatique. 
Les étudiants, suivront le protocole et répondront aux questions. L’enseignant aiguillera les 
étudiants ayant des difficultés et répondra à leurs questions. 
Résultats 
Analyse de la leçon d’enseignement avec EvoDots 
Commentaires de l’enseignant 
Lors de la leçon avec la classe A, plusieurs imprévus se sont présentés. Premièrement, les 
représentations graphiques n’ont pas donné les résultats attendus soit un déplacement des 
populations. En particulier l’évolution de la population des points de différentes tailles (Figure 
1) où l’on peut observer une augmentation d’effectifs dans toutes les catégories et pas de 
disparition des points de plus grande taille. Les graphiques de la visibilité (Figure 2) et en 
particulier celui de la vitesse (Figure 3) donnent des résultats plus proches de ce qui était 
attendu. Suite à ces observations, il a été demandé aux élèves de ne pas tenir compte des 
résultats selon la taille des points. Le second problème a été la mauvaise interprétation de la 
donnée de la question n°1. Le but visé par cette question était que les élèves constatent que la 
population de certaines populations, en particulier celles qui sont le plus facile à attraper selon 
l’environnement, diminuent ou disparaissent alors que celles d’autres catégories augmentent. 
Or les élèves faisaient des observations quantitatives pour chaque catégorie et perdaient la vue 
d’ensemble qui était souhaitée. De plus, en interagissant avec les élèves, pendant le cours, il 
était évident que certains n’avaient pas compris comment  fonctionnait la simulation et que les 
individus qui se multiplient étaient ceux qui survivaient. D’autres pensaient, lors de 
l’interprétation des graphiques, que ces derniers montraient le nombre de points attrapés et 
non ceux qui survivaient. Les interprétations des résultats en devenaient erronées. Et 
finalement, un groupe n’a pas compris ce que représentaient les points. Ils souhaitaient savoir 
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si ces derniers représentaient des cellules, des animaux ou des gens. Des informations orales 
quand à l’interprétation des graphiques ont été nécessaires pour les aider à interpréter le sens 
de ces points.  
  
Figure 1 : Résultat graphique de l’évolution du nombre 
d’individus pour différentes populations de points 
différant selon leur taille. 1=grand, 7=petit. 
Figure 2 : Résultat graphique de l’évolution du nombre 
d’individus pour différentes populations de points 












Figure 3 : Résultat graphique de l’évolution du nombre 
d’individus pour différentes populations de points 
différant selon leur vitesse. 1=lent, 7=rapide. 
Ce sont ces imprévus et difficultés, qui ont porté à la modification du protocole pour la classe 
B ainsi qu’à une courte présentation du programme par l’enseignant. 
En recherchant les sources d’erreurs, on peut avancer que les mauvais résultats graphiques 
sont probablement dus à un temps de « chasse » trop court et que le fait d’augmenter ce 
dernier ainsi que le nombre de cycles devrait donner des résultats plus conformes aux attentes. 
De plus, la question n°1 a été reformulée de façon plus correcte vis-à-vis de la tâche. 
Lors du test avec la classe B, les résultats graphiques correspondent à ceux attendus (Figure 4 
et 5), en particulier celui des populations qui varient selon la vitesse (Figure 4). Il semble 
intéressant de noter que pour les deux résultats graphiques des populations variant selon la 
visibilité (Figure 2 et 5), la population 4 semble être plus facile à voir que la 3. Un élève a tout 
de même réussi à capturer toutes les proies et il lui a été demandé de recommencer avec un 
temps de chasse de 20 secondes, pour obtenir des résultats convenables. Il a été remarqué que 
les élèves ont par eux-mêmes évoqué le fait que les points représentaient des proies et qu’ils 
jouaient le rôle de prédateur. Du point de vue du déroulement du travail, ce dernier a été 










































































Figure 4 : Résultat graphique de l’évolution du nombre 
d’individus pour différentes  populations de points 
différant selon leur vitesse. 1=lent, 7=rapide. 
Figure 5 : Résultat graphique de l’évolution du nombre 
d’individus pour différentes  populations de points 
différant selon leur visibilité. 1=visible, 7=peu visible. 
 
Evaluation des notions acquises 
Les réponses aux questions des étudiants ont été corrigées et trois catégories ont été faites 
pour échelonner les résultats des étudiants :  
- « catégorie 1 » 0 à 2 réponses justes,  
- « catégorie 2 » 3 à 4 réponses justes,  
- « catégorie 3 » 5 à 6 réponses justes.  
Catégorie 1 2 3 
Proportions des groupes 
d’étudiants en % 28 44 28 
Tableau 1 : Proportions des groupes d’élèves de la classe A selon les réponses données. n groupe = 7. 
Catégorie 1 2 3 
Proportions des groupes 
d’étudiants en % 0 50 50 
Tableau 2 : Proportions des groupes d’élèves de la classe B selon les réponses données. n groupe = 8. 
Suite à l’observation résultats des deux classes (Tableaux 1 et 2), on peut constater que la 
deuxième classe a de meilleurs résultats. Ceci est certainement dû au fait que les étudiants 
étaient déjà familiarisés avec la notion de sélection naturelle et à l’introduction du programme 
par l’enseignant. Cependant, dans leurs explications (Annexe), il est souvent fait mention 
d’une habituation des individus à l’environnement. Ceci retranscrit l’a priori, souvent retrouvé 
parmi les élèves, qui résume l’évolution à une adaptation des individus par rapport à 
l’environnement. Il est à remarquer que les résultats de la classe B sont bons et que certaines 
réponses à la question six sont parfaitement justes. 
Vu le peu de nombre de groupes testés, il est difficile de faire de plus amples comparaisons. 
De plus, les deux classes n’ont pas suivi un enseignement avec le même professeur, ce qui 
rajoute encore une marge d’incertitude. 
Commentaires des étudiants 
Il est intéressant de relever que même si certains des élèves n’ont pas compris le but de la 
simulation, ces derniers ont, dans l’ensemble, quand même trouvé l’expérience intéressante. 
















































permet une représentation directe du sujet appris », « C’est original et ça change des cours 
frontaux », « C’est une approche différente et nous avons apprécié le côté plus ludique de 
l’activité », « Je trouve qu’il est intéressant de varier les manières d’enseigner et d’apprendre 
aux élèves. Le fait de trouver d’autre façon de faire nous permet de rester concentrer plutôt 
que de faire toujours de la manière car c’est trop répétitif et donc on est plus concentré. Donc 
j’ai trouvé cette leçon intéressante et comme on est à l’air de la technologie, commencer à 
enseigner avec les ordinateurs nous permet d’évoluer avec notre temps ». Ils trouvent 
néanmoins qu’une approche théorique avec l’enseignant est nécessaire « On pense qu’il faut 
toujours une approche classique tout en intégrant des approches plus adaptées à nos nouvelles 
technologies ». Ils sont également sensibles au fait de l’habitude nécessaire au maniement des 
programmes informatiques « Nous avons trouvé ce logiciel relativement complexe à 
comprendre ce qui amène selon nous une certaine réticence à travailler de la part des élèves. 
Mais si les élèves sont habitués à ce type de logiciels cela ne nous paraît pas poser de 
problème pour les étudiants des années futures. » 
Analyse du travail pratique avec ForensicEALite 
Commentaires de l’enseignant 
Comme toujours lors du premier essai la question la plus difficile à gérer et celle du temps. 
Les élèves sont arrivés au bout du protocole mais il a été remarqué qu’ils ont manqué de 
temps pour la partie finale qui demande le plus de réflexion. Du temps peut être gagné en 
réduisant la charge de travail pour de la création des graphiques. En effet, le fait de faire dix 
simulations pour chaque graphique prend du temps et les élèves trouvaient cela trop répétitif. 
Les changements au niveau du graphique ont permis aux élèves de finir plus facilement le 
travail pratique et ces derniers sont restés plus concentrés pour la partie sur les arbres 
phylogénétiques.  
Evaluation des notions acquises 
Comme pour l’évaluation des connaissances d’EvoDots, les réponses des groupes ont été 
corrigées et trois catégories ont été créées :  
- « catégorie 1 » 0 à 2 réponses justes,  
- « catégorie 2 » 3 à 4 réponses justes,  
- « catégorie 3 » 5 à 6 réponses justes. 
Catégorie 1 2 3 
Proportions des groupes 
d’étudiants en % 0 100 0 
Tableau 3: Proportions des groupes d’élèves de la classe A selon les réponses données. n groupe = 3. 
 
 
Catégorie 1 2 3 
Proportions des groupes 
d’étudiants en % 33 33 33 
Tableau 4: Proportions des groupes d’élèves de la classe B selon les réponses données. n groupe = 6. 
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Réponses Correctes Incorrectes 
Proportions de réponses 
correctes en % 44 66 
Tableau 5: Proportions de réponses correctes à la question 3. n réponses = 9. 
A la vue des résultats (Tableaux 3 et 4), on remarque que les trois groupes de la classe A se 
trouvent entre 3 et 4 réponses justes et que les six groupes de la classe B sont également 
répartis dans les différentes classes. Mais ici encore, le nombre faible de groupe ne permet pas 
de comparaisons fiables. En observant les proportions des groupes des deux classes qui ont 
répondu de façon correcte à la dernière question du protocole qui portait sur la notion clé de la 
simulation (Tableau 5), on remarque qu’elle n’est que de 44%. Ce résultat montre que le but 
du travail n’est pas atteint par la moitié des étudiants. Les étudiants ont probablement été 
confusionnés par la partie expliquant le fait aléatoire de la construction des arbres 
phylogénétiques. 
Commentaires des étudiants 
Il ressort que les étudiants ont dans l’ensemble apprécié le travail pratique mais ont trouvé les 
questions trop difficiles ou abstraites. « Le tp en lui-même était assez facile pour ce qui est de 
la compréhension pour le faire, mais les réponses aux questions n’étaient pas spécialement 
faciles. », « C’était ludique, mais difficile à comprendre sans théorie, et parfois les 
explications ne sont pas claires. ». Néanmoins la majorité pense qu’il peut être réutilisé après 
quelques remaniements ou avec une approche plus théorique « oui mais il faut des 
explications avant sinon c’est pas facile et on ne peut pas comprendre le tp », « Oui. 
Cependant, un cours vraiment « pratique » est aussi important. Tout faire avec un ordi, ce 
n’est pas vraiment super ! ». 
Discussion 
Apports 
L’apport qui ressort lors d’une telle activité est la nouveauté et l’originalité de l’exercice. 
L’intérêt de l’étudiant sera augmenté par le fait de sortir d’un cours ex-cathedra « classique ». 
Les commentaires recueillis tel que « Je pense que c’est intéressant car cela nous permet de 
découvrir autre chose dans un cadre de cours, et ainsi cela nous permet de nous concentrer, 
car la nouveauté nous entraîne à écouter, donc un logiciel dans un cadre de cours de biologie 
cela peut être très intéressant. De plus, si l’on a pas compris de quoi il s’agissait exactement 
dans un cadre de cours normal, nous pouvons peut-être mieux comprendre avec une autre 
méthode et je pense que c’est pour cela qu’il est intéressant d’avoir ce type de logiciel en 
biologie. », « il y aura alors une possibilité plus forte d’imprégnation de la leçon dans la 
mémoire de l’élève. », « Ca permet de varier les cours et de mieux comprendre certains 
phénomènes en utilisant des supports différents. », « C’est une manière ludique de 
comprendre. Un exercice de la sorte, « vivant », permet de mieux garder en mémoire les 




Un autre apport qui a été moins explicité par les étudiants est la visualisation d’un concept qui 
souvent est abstrait pour celui qui y est confronté. Un groupe cite « C’est bien, car cela permet 
une représentation directe du sujet appris ».  
Enfin, certains groupes mettent en avant la réflexion et la participation qui est amenée par ce 
genre d’activités « Je l’ai beaucoup apprécié. Il portait à la réfléction et le travail avec l’ordi 
était bien », « étant donné qu’on est obligé de participer et de trouver des raisonnements par 
nous même, on apprend mieux ». 
Limites 
Il est important de se poser la question de savoir si les savoirs ou compétences visées ne sont 
pas accessibles par des options plus simples ou plus en rapport avec la biologie et s’il est 
vraiment nécessaire d’avoir recours au TIC pour l’apprentissage. En effet, le but de 
l’enseignement de la biologie au gymnase et d’apporter aux étudiants une connaissance 
générale de la discipline et de les familiariser avec le vivant. Il est vrai que dans la pratique 
avancée de la biologie en laboratoire, les simulations et les outils informatiques prennent une 
place importante et que il peut être tentant pour l’enseignant de se doter de moyens permettant 
l’approche de concepts pointus ou vouloir avoir recourt à l’informatique du fait de sa présence 
toujours plus importante dans notre quotidien et de son aspect moderne. Le risque est de 
s’écarter du « biologique » pour enter dans le « virtuel ». Par exemple, la démarche 
hypothético-déductive proposée par FrogPond est certes importante dans les disciplines 
scientifiques, mais elle peut être faite en ayant recours à un matériel vivant en observant le 
comportement de certains animaux. Le fait de manipuler un matériel vivant est au cœur de la 
biologie et peut s’avérer plus captivant pour les gymnasiens que d’utiliser un ordinateur. 
Néanmoins, les remarques des élèves montrent qu’ils apprécient l’utilisation de logiciel, car 
cela rompt avec leur routine. De plus, il faut être attentif au fait que des TIC peuvent 
inculquer des représentations erronées de la réalité car il s’agit toujours d’une représentation 
simplifiée des phénomènes présentés (Dubois, 2009). Il est du devoir de l’enseignant de ne 
pas se reposer sur les TIC en présupposant que ces derniers sont une source de savoirs absolus 
et il convient de le faire remarquer aux étudiants afin d’éviter des malentendus.  
Contraintes 
La principale contrainte qui a été observé lors des leçons avec EvoDots a été le temps. En 
effet, il était prévu que les élèves pourraient faire la simulation et répondre aux questions en 
une période de 45 minutes. Rares étaient les groupes qui ont pu le faire. Seul deux groupes de 
la classe B en ont été capables. Les autres ont eu besoin de vingt supplémentaires. Il est 
évident que le test avec la classe A montre que les élèves ont nécessitent une introduction 
préalable à la sélection naturelle avant de se lancer dans la simulation.  
Cette contrainte du temps est dépendante de celle de la compréhension du programme par les 
étudiants. En effet, il ne faut pas sous-estimer le temps nécessaire aux élèves pour se 
familiariser avec ce dernier, comprendre comment il fonctionne et être capable de l’utiliser 
correctement. Le test avec la classe B a montré qu’une démonstration par l’enseignant est 
bénéfique et qu’il est important que le départ de la leçon se passe bien. Les élèves qui ne 
saisissent pas ce qu’ils font ou comment le faire sont très vite perdus. Au final, ils baissent 
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très vite les bras et les perspectives d’apprentissage sont dès lors perdues. Il a également été 
montré que pour une intégration efficace des TIC dans l’enseignement, l’enseignant doit 
développer un certain niveau de compétence sur le sujet (Poellhuber, Boulanger, 2001). 
Une autre contrainte rencontrée est celle de trouver un logiciel qui puisse s’intégrer dans un 
cours de façon adéquate. Comme il l’a été montré dans la partie « Présentation de divers 
programmes », bien des logiciels sont conçus de manière a expliquer de façon très complète 
les mécanismes de certains concepts. Le fait que parfois ils soient trop complets les rend 
difficilement utilisables en classe. 
Améliorations 
Du point de vue du déroulement de la leçon, la modification du protocole et la présentation 
d’un cycle de simulation par l’enseignant apporte une nette amélioration au niveau de la 
manipulation du programme. La leçon avec EvoDots peut néanmoins encore être améliorée en 
la transformant en un travail pratique. En disposant de plus de temps, il serait possible de faire 
tester aux élèves les différentes options que le programme offre. Par exemple, en faisant 
varier l’héritabilité, la sélection et les variations entre les individus. Ceci replacerait les 
questions 2 à 4 qui ont été posées dans le protocole et qui pouvaient être trop abstraites pour 
les élèves. Ceci permettrait d’aborder ces notions par l’expérimentation plutôt que par la 
représentation mentale des phénomènes. De plus, les notions de variabilité, héritabilité 
peuvent être mal comprises ou mal maîtrisées par les étudiants et le fait d’en avoir un aspect 
visuel grâce à la représentation peut permettre de mieux les comprendre. 
Du côté du travail pratique avec ForensicEALite, il devrait certainement être divisé en deux 
parties. La première traiterait de la nécessité d’avoir un grand nombre d’échantillons lors de la 
création d’une droite d’étalonnage pour l’observation de phénomènes aléatoires etpourrait 
faire partie d’une séquence dédiée à l’expérimentation scientifique. La deuxième partie, quant 
à elle, traiterait sur la création des arbres phylogénétique avec une étude plus poussée de ces 
derniers en incluant la méthode UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic 
mean) afin que les étudiants puissent voir quelle théorie est en lien avec le programme qu’ils 
utilisent. 
Perspectives 
Il serait intéressant de tester la différence d’apprentissage de la notion de la sélection naturelle 
entre EvoDots et le « jeu des confettis », car s’il est évident qu’une leçon avec le logiciel 
requiert moins de temps pour la préparation et le rangement, il n’est pas certain que 
l’apprentissage y soit favorisé. 
Une question que l’on peut également se poser est si dans la durée, les élèves se souviendront 
plus de l’exercice ou des concepts que ce dernier mettait en évidence.  
Il serait également intéressant de voir si avec des classes habituées aux SAO, l’effet 
d’originalité ne soit pas perdu et que l’on se retrouve dans la même situation qu’avant 
l’apparition des TIC. 
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Un autre apport des TIC qui n’a pas été traité dans ce travail est l’approche au raisonnement 
scientifique. Il peut être particulièrement utile d’utiliser la CVE pour recueillir des 
informations sur un sujet puis de les faire se confronter en classe avec les élèves. Ces diverses 
informations plus ou moins divergentes permettront de développer l’esprit critique des 
étudiants (Dubois, 2009). 
Comme expliqué par d’autres auteurs (Poellhuber, Boulanger, 2001), « l’intégration des TIC à 
l’enseignement se fait selon un processus de changements qui se déroule sur trois plans : 
l'intégration des TIC à sa pratique personnelle, l'intégration des TIC à son enseignement (au 
laboratoire ou en classe) et la transformation du style pédagogique à l'aide des TIC ». 
Aujourd’hui, pour la grande majorité des nouveaux enseignants en secondaire II, le premier 
de ces trois plans est atteint grâce à l’utilisation des TIC dans le parcours universitaire. Le fait 
qu’une grande partie des classes de biologie des gymnases soient dotées d’un ordinateur et 
d’un beamer fait que le deuxième plan est en partie atteint. En effet, il a été montré dans 
l’introduction que les TIC comprennent une grande famille d’outils différents et qu’il ne faut 
pas les résumer aux présentations power point et aux films que l’on peut passer aux élèves. 
Quant à la modification du style pédagogique, il s’agit d’une procédure qui se fait par petits 
changements et qui déplace le pôle de l’activité de l’enseignant vers l’étudiant. Comme 
expliqué en introduction, l’enseignant passe de détenteur du savoir à personne ressource, ce 
qui implique un investissement différent de ce dernier. Leur présence de plus en plus 
répandue dans notre société, l’évolution et la diversification croissante des TIC vont 
certainement amener à leur intégration de plus en plus fréquente dans l’enseignement de la 
biologie. 
Conclusion 
Ce travail a permis de mettre en évidence l’existence de certains logiciels destinés à 
l’éducation de la biologie. Il va de soit qu’il ne s’agit que d’un petit échantillon de 
programmes existant et que de nombreux autres vont être créés dans le futur. Il a servi à 
montrer que les élèves sont favorables à l’utilisation de tels programmes dans leurs cursus 
avec une certaine parcimonie et ils ont souligné le rôle nécessaire de personne ressource de 
l’enseignant. Il en résulte que l’utilisation de tels programmes est possible en biologie, mais 
que l’enseignant doit être conscient des différentes contraintes et limites qui sont inhérentes à 
leur utilisation. Cependant, en les utilisant de façon judicieuse, en accompagnant les élèves 
dans leur apprentissage et en les plaçant de façon adéquate dans la séquence d’enseignement 
ces logiciels sont de précieux outils pédagogiques et permettent d’introduire de nouvelles 
méthodes d’enseignement. 
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Figure 6 : Représentation de du volet «
Figure 7 : représentation du volet « génétique
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 Figure 8 : Représentation du volet « biochimie
Figure 9 : Représentation du volet « biologie moléculaire
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 Figure 10 : AlleleA1 




 Figure 12 : Volet « évolution des virus » de 
 
Figure 13 : Volet « arbres phylogénétiques
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 Figure 16 : PopCycle 
 





 Figure 18 : EvoDots 
 










Protocole EvoDots classe A
Buts 
Comprendre les bases du principe de la sélection naturelle.
Comprendre comment la sélection naturelle participe à 
Mise en place 
Dans le menu Aller choisir Application
Dans la fenêtre du programme, cliquer sur le triangle en haut à gauche pour afficher le menu 
L’affichage du programme doit être le suivant.
Nous n’allons travailler qu’avec la grande fenêtre de gauche, où une population de points va être 
présente, et la partie nommée History
Marche à suivre 
Selon le numéro de votre groupe aller dans le menu 
sélectionner Speed, si votre numéro est le 2 sélectionner 
Visibility. Valider avec Okay. 
Cliquer sur New Population pour créer une population de points. 
La simulation se fait par tours dont voici le déroulement
- Un clic sur Run lance la simulation. Les points vont se déplacer. Vous avez 20 secondes 
pour en attraper un maximum
- Après les 20 secondes, stoppez la simulation en cliqu
- Cliquer sur Reproduce






 et ouvrir le programme EvoDots. 
 
 .Les deux fenêtres du milieu ne nous sont pas utiles.
File, cliquer sur Options. Si votre numéro est le 1, 
Size, si votre numéro est le 3 sélectionner 
 
 : 
 possible en cliquant dessus.  
ant sur Run. 







Dans le menu History, relever les nombres de points de chaque groupe au départ de la simulation et 
à la fin du quatrième cycle (première et dernière ligne) et les rapporter à l’enseignant. 
Questions 
1. Commenter les résultats entre les trois graphiques montrant les populations de départ et de fin 
des trois différentes catégories. Peut-on faire une observation commune? 
2. Comment se passe processus de la sélection ? Pouvez vous imaginez une situation naturelle qui 
soit identique à celle de votre simulation ? Donnez un exemple. 
3. Si durant la simulation, il n’y avait aucune variation parmi les points, autrement dit tous les points 
étaient les mêmes, cela aurait-il changé le résultat ? Expliquer pourquoi. 
4. Lors de la reproduction, un point donne naissance à un point de phénotype identique, autrement  
dit  les caractères sont héréditaires. Le résultat final aurait-il été le même dans le cas ou les 
caractères n’étaient pas héréditaires (un phénotype pourrait donner naissance à n’importe quel 
phénotype)? Expliquez pourquoi. 
5. Si le programme permettait d’éliminer à chaque tour 20 points au hasard, le résultat final aurait-il 
été le même ? Expliquez pourquoi. 
6. Selon vous, quels sont les trois points importants pour qu’il y ait évolution ? 
Commentaires de l’étudiant 
Comment avez-vous apprécié cette leçon ? 
Recommanderiez-vous son utilisation pour les étudiants des années futures ? 
Que pensez-vous du fait d’avoir recours à un logiciel dans une leçon de biologie ? 
Pensez-vous qu’une approche plus classique vous aurait plus convenu ? 
Avez-vous d’autres commentaires à apporter ? 
  
 Protocole EvoDots classe B
 
Buts 
Comprendre les bases du principe de la sélection naturelle.
Comprendre comment la sélection naturelle participe à l’évolution.
Mise en place 
Dans le menu Aller choisir Application
Dans la fenêtre du programme, cliquer sur le triangle en haut à gauche pour afficher le menu 
L’affichage du programme doit être le suivant.
Nous n’allons travailler qu’avec la grande fenêtre de gauche, où une population de points va être 
présente, et la partie nommée History
Marche à suivre 
Selon le numéro de votre groupe aller dans le menu 
sélectionner Speed, si votre numéro est le 2 
Cliquer sur New Population pour créer une population de points. 
La simulation se fait par tours dont voici le déroulement
- Un clic sur Run lance la simulation. Les points vont se déplacer. Vous avez 20 secondes 
pour en attraper un maximum
- Après les 40 secondes, stoppez la simulation en cliquant sur 
- Cliquer sur Reproduce
Répéter les opérations de façon à avoir 
Dans le menu History, relever les nombres de points de chaque groupe au départ de la simulation et 






 et ouvrir le programme EvoDots. 
 
 .Les deux fenêtres du milieu ne nous sont pas utiles.
File, cliquer sur Options. Si votre numéro est le 1, 
Visibility. Valider avec Okay. 
 
 : 
 possible en cliquant dessus.  
Run. 
 pour que les points se multiplient. 









1. Observer les deux graphiques montrant les populations de départ et de fin des différentes 
simulations. Décrire de façon générale comment changent les différentes proportions entre les 
catégories. Certaines catégories sont-elles plus présentent qu’au départ ? 
2. Comment se passe processus de la sélection ? Pouvez vous imaginez une situation naturelle qui 
soit identique à celle de votre simulation ? Donnez un exemple. 
3. Si durant la simulation, il n’y avait aucune variation parmi les points, autrement dit tous les points 
étaient les mêmes, cela aurait-il  changé le résultat ? Répondre par oui ou non et expliquer pourquoi. 
4. Lors de la reproduction, un point donne naissance à un point de phénotype identique, autrement  
dit  les caractères sont héréditaires. Le résultat final aurait-il été le même dans le cas ou les 
caractères n’étaient pas héréditaires (un phénotype pourrait donner naissance à n’importe quel 
phénotype)? Répondre par oui ou non et expliquer pourquoi. 
5. Si le programme permettait d’éliminer à chaque tour 20 points au hasard, le résultat final aurait-il 
été le même ? Répondre par oui ou non et expliquer pourquoi. 
6. Selon vous, quels sont les trois points importants pour qu’il y ait évolution ? 
Commentaires de l’étudiant 
Comment avez-vous apprécié cette leçon ? 
Recommanderiez-vous son utilisation pour les étudiants des années futures ? 
Que pensez-vous du fait d’avoir recours à un logiciel dans une leçon de biologie ? 
Pensez-vous qu’une approche plus classique vous aurait plus convenu ? 




Protocole ForensicEALite classe A 
 
Le chirurgien a-t-il transmis l'hépatite C à son patient? 
 
Dans un récent journal scientifique, une équipe de chercheurs rapporte l'histoire d'un chirurgien 
orthopédique allemand atteint par le virus de l’hépatite C (VHC). Le VHC est un virus qui s’attaque au 
foie et qui est transmis par le sang. En juillet 2000, lorsque le chirurgien apprend qu’il est atteint par 
le VHC, ce dernier en informe l’hôpital où il travaille. 
L’une des tâches courantes du chirurgien est la réparation d’os et d’articulations gravement 
endommagées dans les accidents de circulation. La chirurgie orthopédique implique un travail rapide 
mais précis avec des scies,  des marteaux, des perceuses, des broches et des vis. Il n'est pas 
inhabituel pour un chirurgien orthopédiste, de se couper tout en travaillant sur un patient. 
L’une des préoccupations de l'hôpital, après avoir appris que le chirurgien était atteint par le VHC, 
était de savoir s'il avait accidentellement transmis l'infection à l’un de ses patients. L'hôpital a 
effectué des tests sanguins sur 207 patients. Trois ont été testés positifs pour le VHC. Parmi ces trois, 
l'un a déclaré être déjà infecté avant son opération. Le second portait une souche virale qui n’avait 
rien à voir avec celle du chirurgien. Le dernier patient cependant avait une souche de VHC 
appartenant au même sous-type que celle du chirurgien. 
La question est de savoir si ce patient a été infecté par le chirurgien ou par quelqu’un d’autre. 
Nous pouvons répondre à cette question en reconstruisant un arbre phylogénétique. Cette marche à 
suivre, et l'application ForensicEALite, nous aidera à développer la logique de l'évolution nécessaire à 
la reconstruction d’arbres phylogénétiques à partir de données génétiques. 
La première étape qu’il faut savoir est qu’une infection virale est une population de virions 
(particules virales) qui ne sont pas forcément toutes génétiquement semblables. L'infection peut 
débuter par une ou quelques particules qui envahissent le corps du patient. Rapidement, les virus 
commencent à se reproduire, en établissant une large population. Lorsque des mutations 
surviennent pendant la reproduction virale, la population devient génétiquement 
variable. 
  
 1. Présentation du programme
La fenêtre de gauche correspond à la population de virus au sein d’
droite, qui est pour l’instant vide, correspond à une seconde personne. Pour analyser un virion, vous 
pouvez le déplacer dans la fenêtre en cliquant sur lui et en le faisant glisser dans un des deux carrés 
qui se trouve sous l’inscription so
 
Dans notre simulation, à chaque génération, les virus se reproduisent, certains nouveaux virus sont 
porteur de mutations créés au hasard, le système immunitaire du patient élimine les anciens virus 
qui n’ont pas mutés et les virus mutants restant
correspond à un virus génétiquement différent des autres.
cycle de reproduction de virus. Pour avancer d’un nombre voulu de générations, il faut inscrire ce 
nombre dans la fenêtre Fast Fwd
2. Evolution des virus au sein d’un seul patient.
Dans cet exercice, nous n’allons pas utiliser la fenêtre du 
celle du Patient Zero. 
Nous allons observer combien de mutations peuvent s’accumuler en 
de la génération G0 et un de G700.
Marche à suivre 
Choisir un virus de la génération de départ (G0) et le placer dans le premier carré qui se trouve en 
dessous de l’inscription source.  
Inscrire le chiffre 70 dans la fenêtre 
Une fois la simulation arrivée à 70 générations, nous allons comparer les nouveaux virus à celui de la 
génération 0 qui est resté dans le carré. Pour ce faire, choisir 
placer dans le deuxième carré. Relever le nombre de différences qui s’affiche à gauche. Refaire la 





s se reproduisent. Chaque nouvelle couleur 
 Un clic sur le bouton 
.  
 
Patient One  et travailler uniquement avec 
700 générations entre un virus 
 
Fast Fwd et lancer la simulation en cliquant sur 
au hasard un des nouveaux vi
. La fenêtre de 
 
Fast Fwd lance un 
Fast Fwd.  
rus et le 
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fichier excel. Le fichier crée un graphique avec la moyenne des cinq valeurs. Une fois les 
comparaisons finies, laisser le virus de la génération zéro dans le carré et relancer la simulation pour 
70 autre générations. 
Continuer les comparaisons jusqu'à la génération 700. 
Questions : 
Que pouvez-vous dire du graphique obtenu? Si un collègue vous apporte un échantillon de virus 
congelé extrait d’un patient. Pourriez-vous le dater ? Comment feriez-vous ? 
Pour passer à l’étape 3, aller dans le menu file et sélectionner reset. Ne rien changer dans la fenêtre 
qui apparait et cliquer sur okay. 
3. Evolution au sein de deux patients 
Ayant examiné l'évolution des séquences dans notre population de virus on peut faire des 
hypothèses sur ce qui se passera   quand un patients infecte un autre individu. Autrement dit, quand 
un virus passe du patient 0 au patient 1. Les populations  vont-elles suivre les mêmes chemins, et 
rester similaires dans la composition génétique? Ou vont-elles devenir progressivement plus 
distinctes? 
Marche à suivre 
Infecter le patient 1 en faisant glisser un des virus du patient 0 dans sa fenêtre.  
Lancer la simulation sur 70 générations. 
Comparer un virus du patient 0 avec un du patient 1. Faire cinq comparaisons en changeant à chaque 
fois de virus pour les deux patients et inscrire le nombre de différences dans le fichier Excel. 
Continuer les comparaisons jusqu’à la génération 700. 
Questions : 
Observer le graphique obtenu. Supposons que  vous ayez deux échantillons de virus provenant de 
deux patients. A l’aide du graphique, pourriez-vous faire une approximation sur le temps écoulé 
depuis que ces deux virus ont infecté leur hôte? Peut-on dire qu’à ce moment, ils avaient un 
ancêtre commun ? Revenons au cas de l’hôpital. Avec vos connaissances, pouvez-vous dire si les 





4. Les arbres phylogénétiques 
Maintenant que nous savons comment les virus évoluent chez les patients, nous allons nous 
intéresser à la construction d’arbres phylogénétiques pour retrouver leur histoire évolutive.  
Marche à suivre 
Fermer la fenêtre divergence, dans le menu simulation choisir tree. Agrandir la fenêtre externe de 
façon à voir complètement la fenêtre interne.   
La partie du bas est la même que précédemment et permet de comparer des virus. Dans le bas de la 
partie verte, se trouve une case. Elle représente un patient avec une population de virus. Le 
rectangle blanc au dessus permet d’attribuer un nom au patient. 
 
Nommer la première case E1 (échantillon 1). Vous pouvez à tout moment lancer la simulation et la 
stopper en cliquant sur Fast Fwd. Cette fois-ci, il n’est plus possible de choisir le nombre de 
générations. 
Lancer la simulation. Un fois arrivé à env. 100 générations, cliquer sur la case du patient tout en 
laissant la simulation tourner. Ceci permet d’infecter une nouvelle personne à partir des virus de E1. 
Une nouvelle case doit apparaître. Stopper la simulation et nommer cette case E2. Relancer la 
simulation pour jusqu'à 200 générations et cliquer sur E1. Nommer la nouvelle case E3. Relancer la 
simulation d’environ 100 générations et cliquer sur E2. Nommer la nouvelle case Dr (docteur). 
Relancer la simulation d’environ 100 générations et cliquer sur Dr. Nommer la nouvelle case Pt 
(patient). ). Relancer la simulation d’environ 100 générations et stopper la. 
Votre arbre devrait ressembler à celui-ci.  
Population de virus au 
sein du patient. Pour 
infecter une nouvelle 
personne avec un virus de 
cette population, cliquer  
dans la case pendant que 
la simulation tourne
Place pour 
inscrire le nom 
du patient
 Dans notre simulation, le docteur a été infecté par E2. 
Expliquez en quoi l’arbre reflète
Il est intéressant de voir ce que vous ne pouvez pas déduire à partir de l’arbre. Lors de la simulation, 
le programme ajoute un individu infecté à la droite de celui qui l’infecte. Ce choix est arbitraire. On 
aurait pu décider de l’ajouter toujours à gauche ou aléatoirement à gauche ou à droite. Les trois 
arbres suivants comportent tous des populations de virus 
de distance génétique. 





-t-il le fait que le patient a été infecté par le docteur




 ?  
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Protocole ForensicEALite classe B 
 
Le chirurgien a-t-il transmis l'hépatite C à son patient? 
 
Dans un récent journal scientifique, une équipe de chercheurs rapporte l'histoire d'un chirurgien 
orthopédique allemand atteint par le virus de l’hépatite C (VHC). Le VHC est un virus qui s’attaque au 
foie et qui est transmis par le sang. En juillet 2000, lorsque le chirurgien apprend qu’il est atteint par 
le VHC, ce dernier en informe l’hôpital où il travaille. 
L’une des tâches courantes du chirurgien est la réparation d’os et d’articulations gravement 
endommagées dans les accidents de circulation. La chirurgie orthopédique implique un travail rapide 
mais précis avec des scies,  des marteaux, des perceuses, des broches et des vis. Il n'est pas 
inhabituel pour un chirurgien orthopédiste, de se couper tout en travaillant sur un patient. 
L’une des préoccupations de l'hôpital, après avoir appris que le chirurgien était atteint par le VHC, 
était de savoir s'il avait accidentellement transmis l'infection à l’un de ses patients. L'hôpital a 
effectué des tests sanguins sur 207 patients. Trois ont été testés positifs pour le VHC. Parmi ces trois, 
l'un a déclaré être déjà infecté avant son opération. Le second portait une souche virale qui n’avait 
rien à voir avec celle du chirurgien. Le dernier patient cependant avait une souche de VHC 
appartenant au même sous-type que celle du chirurgien. 
La question est de savoir si ce patient a été infecté par le chirurgien ou par quelqu’un d’autre. 
Nous pouvons répondre à cette question en reconstruisant un arbre phylogénétique. Cette marche à 
suivre, et l'application ForensicEA Lite, nous aidera à développer la logique de l'évolution nécessaire 
à la reconstruction d’arbres phylogénétiques à partir de données génétiques. 
La première étape qu’il faut savoir est qu’une infection virale est une population de virions 
(particules virales) qui ne sont pas forcément toutes génétiquement semblables. L'infection peut 
débuter par une ou quelques particules qui envahissent le corps du patient. Rapidement, les virus 
commencent à se reproduire, en établissant une large population. Lorsque des mutations 
surviennent pendant la reproduction virale, la population devient génétiquement variable. 
  
 1. Présentation du programme
La fenêtre de gauche correspond à la population de virus au sein d’
droite, qui est pour l’instant vide, correspond à une seconde personne. Pour analyser un virion, vous 
pouvez le déplacer dans la fenêtre en cliquant sur lui et en le faisant glisser dans u
qui se trouve sous l’inscription source
 
Dans notre simulation, à chaque génération, les virus se reproduisent, certains nouveaux virus sont 
porteur de mutations créés au hasard, le système immunitaire du patient élimine les anciens v
qui n’ont pas mutés et les virus mutants restants se reproduisent. Chaque nouvelle couleur 
correspond à un virus génétiquement différent des autres.
cycle de reproduction de virus. Pour avancer d’un nombre voulu
nombre dans la fenêtre Fast Fwd
2. Evolution des virus au sein d’un seul patient.
Dans cet exercice, nous n’allons pas utiliser la fenêtre du 
celle du Patient Zero. 
Nous allons observer combien de mutations peuvent s’accumuler en 700 générations entre un virus 
de la génération G0 et un de G700.
Marche à suivre 
Choisir un virus de la génération de départ (G0) et le placer dans le premier carré qui se trouve en 
dessous de l’inscription source.  
Inscrire le chiffre 140 dans la fenêtre 
Une fois la simulation arrivée à 140 générations, nous allons comparer les nouveaux virus à celui de 
la génération 0 qui est resté dans le carré. Pour ce faire, choisir 
placer dans le deuxième carré. Relever le nombre 




 Un clic sur le bouton 
 de générations, il faut inscrire ce 
.  
 
Patient One  et travailler uniquement avec 
 
Fast Fwd et lancer la simulation en cliquant sur 
au hasard un des nouveaux virus et le 
de différences qui s’affiche à gauche. Refaire la 
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. La fenêtre de 
n des deux carrés 
 
irus 
Fast Fwd lance un 
Fast Fwd.  
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fichier excel. Le fichier crée un graphique avec la moyenne des cinq valeurs. Une fois les 
comparaisons finies, laisser le virus de la génération zéro dans le carré et relancer la simulation pour 
140 autre générations. 
Continuer les comparaisons jusqu'à la génération 700. 
Questions : 
Pourquoi, selon vous, faisons nous la moyenne de cinq mesures pour construire le graphique et ne 
prenons nous pas une seule mesure ? Que pouvez-vous dire du graphique obtenu? Si un collègue 
vous apporte un échantillon de virus congelé extrait d’un patient pourriez-vous le dater ? 
Comment feriez-vous ? 
Pour passer à l’étape 3, aller dans le menu file et sélectionner reset. Ne rien changer dans la fenêtre 
qui apparait et cliquer sur okay. 
3. Evolution au sein de deux patients 
Ayant examiné l'évolution des séquences dans notre population de virus on peut faire des 
hypothèses sur ce qui se passera   quand un patients infecte un autre individu. Autrement dit, quand 
un virus passe du patient 0 au patient 1. Les populations  vont-elles suivre les mêmes chemins, et 
rester similaires dans la composition génétique? Ou vont-elles devenir progressivement plus 
distinctes? 
Marche à suivre 
Infecter le patient 1 en faisant glisser un des virus du patient 0 dans sa fenêtre.  
Lancer la simulation sur 140 générations. 
Comparer un virus du patient 0 avec un du patient 1. Faire cinq comparaisons en changeant à chaque 
fois de virus pour les deux patients et inscrire le nombre de différences dans le fichier excel. 
Continuer les comparaisons jusqu’à la génération 700. 
Questions : 
Observer le graphique obtenu. Supposons que  vous ayez deux échantillons de virus provenant de 
deux patients. A l’aide du graphique, pourriez-vous faire une approximation sur le temps écoulé 
depuis que ces deux virus ont infecté leur hôte? Revenons au cas de l’hôpital. Avec vos 
connaissances, pouvez-vous dire si les virus de deux patients différents sont proches ou éloignés 




4. Les arbres phylogénétiques 
Maintenant que nous savons comment les virus évoluent chez les patients, nous allons nous 
intéresser à la construction d’arbres phylogénétiques pour retrouver leur histoire évolutive.  
Marche à suivre 
Fermer la fenêtre divergence, dans le menu simulation choisir tree. Agrandir la fenêtre externe de 
façon à voir complètement la fenêtre interne.   
La partie du bas est la même que précédemment et permet de comparer des virus. Dans le bas de la 
partie verte, se trouve une case. Elle représente un patient avec une population de virus. Le 
rectangle blanc au dessus permet d’attribuer un nom au patient. 
 
Nommer la première case E1 (échantillon 1). Vous pouvez à tout moment lancer la simulation et la 
stopper en cliquant sur Fast Fwd. Cette fois-ci, il n’est plus possible de choisir le nombre de 
générations. 
Lancer la simulation. Un fois arrivé à env. 100 générations, cliquer sur la case du patient tout en 
laissant la simulation tourner. Ceci permet d’infecter une nouvelle personne à partir des virus de E1. 
Une nouvelle case doit apparaître. Stopper la simulation et nommer cette case E2. Relancer la 
simulation pour jusqu'à 200 générations et cliquer sur E1. Nommer la nouvelle case E3. Relancer la 
simulation d’environ 100 générations et cliquer sur E2. Nommer la nouvelle case Dr (docteur). 
Relancer la simulation d’environ 100 générations et cliquer sur Dr. Nommer la nouvelle case Pt 
(patient). ). Relancer la simulation d’environ 100 générations et stopper la. 
Votre arbre devrait ressembler à celui-ci.  
Population de virus au 
sein du patient. Pour 
infecter une nouvelle 
personne avec un virus de 
cette population, cliquer  
dans la case pendant que 
la simulation tourne
Place pour 
inscrire le nom 
du patient
 Dans notre simulation, le docteur a été infecté par E2. 
Revenons au premier arbre, en quoi reflète
Il est intéressant de voir ce que vous ne pouvez pas déduire à partir de l’arbre. Lors de la simulation, 
le programme ajoute un individu infecté à la droite de celui qui l’infecte. Ce choix est arbitraire. On 
aurait pu décider de l’ajouter toujours à gauche ou aléatoirement à gauche ou à droite. Les trois 
arbres suivants comportent tous des populations de virus 
de distance génétique. 
Comment vous y prendriez-vous pour montrer qui de Pt ou de LC1 est le plus proche de LC3
  
 
-t-il le fait que le patient a été infecté par le docteur





 ?  
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Commentaires de l’étudiant 
Comment avez-vous apprécié ce TP ? 
Recommanderiez-vous son utilisation pour les étudiants des années futures ? 
L’avez-vous trouvé trop difficile,  trop abstrait ou au contraire trop facile ? 








1) Au début la population n’avait pas acquis la vitesse nécessaire pour survivre. C’est au fil du 
temps qu’il a développé cette faculté, c’est pourquoi le taux de mortalité diminue et les 
individus restent vivants plus longtemps. 
2) L’individu le plus faible, n’ayant pas les performances nécessaires pour survivre dans son 
milieu meurt. C’est pourquoi il va devoir s’adapter et développer des performances 
spécifiques. D’où cette sélection.  
Par exemple les gazelles. Elles ont dû développer des pattes élancées et musclées pour 
pouvoir échapper aux prédateurs. 
3. Oui, tous auraient eu la même chance de survie donc la différence entre les espèces est 
importante. 
4. Oui, si les caractères ne sont pas héréditaires chaque individu aurait un phénotype différent 
et donc la sélection naturelle se ferait naturellement. 
5. Non, parce que les individus ne sont pas sélectionnés en fonction de leurs caractères. Donc 
un individu ayant un caractère faible pas forcement éliminé. 
6. – différence entre les caractères des espèces, 
- combat pour la survie, 
- amélioration des caractères. 
 
Commentaire de l’étudiant 
 
• La leçon était bien et nous l’avons bien appréciée. Cependant avoir un professeur en chair et 
en os convient mieux qu’un objet électronique. 
• Oui, pour autant que l’utilisation de l’ordinateur n’est pas trop fréquente. 
• C’est une activité interactive qui aide à la compréhension mais il faudrait un peu plus 
d’explication quant au sujet. 
• Aucune idée ! Désolé ! 





1) La population a augmenté au moins de moitié à chaque fois. Les plus lents on moins 
augmenter que les rapides.  
2) On a tendance à appuyer sur les points les plus gros, ceux-ci disparaissent plus 
facilement et les petits se multiplient plus vite et en plus grand nombre.  
Exemple : La gazelle ; si elle court très vite, elle se fera moins facilement attrapée qu’un animal 
qui court plus lentement.  Donc il faut qu’elle se développe avec de longues jambes qui 
faciliteront sa vitesse quand elle court.  
3) Oui, car se serait les mêmes points, on en choisirait certain, mais malgré tout, ils se 
reproduiraient quand même car ils sont de la même espèce.  
4) Non, car cela dépendrait du phénotype du petit. Exemple : si le point est gros il aura 
tendance à plus disparaître que s’il est petit car c’est celui qui est le plus facile à attraper.  
5) Non, car si c’est le hasard n’a rien à voir avec la sélection dite « naturelle ».  
6) -     adaptation à l’environnement 
- la loi du plus fort 
 
Comment avez-vous apprécié cette leçon ? 
Cette leçon nous a moins plu que d’autres leçons plus « classiques ». C’était assez inhabituel 
comme manière de faire et nous pensons qu’il faut un certain temps d’adaptation avant 
d’apprécier des leçons de ce type. Nous n’avons pas compris tout de suite ou l’exercice voulait en 
venir.  
Recommanderiez-vous son utilisation pour les étudiants des années futures ? 
Oui, pour autant qu’ils aient l’habitude d’utiliser ce genre de méthode dans l’apprentissage de la 
biologie. Nous avons trouvé ce logiciel relativement complexe à comprendre ce qui amène selon 
nous une certaine réticence à travailler de la part des élèves. Mais si les élèves sont habitués à ce 
type de logiciels cela ne nous paraît pas poser de problème pour les étudiants des années 
futures. 
Que pensez-vous du fait d’avoir recours à un logiciel dans une leçon de biologie ? 
C’est une bonne idée car cela permet d’avoir une illustration inhabituelle de certains 
phénomènes. Le logiciel que l’on a utilisé avait presque un côté ludique ce qui mène les élèves à 
apprendre tout en « s’amusant ». 
 
Pensez-vous qu’une approche plus classique vous aurait plus convenu ? 
Oui ! Mais ça ne veut pas dire que nous sommes contre l’utilisation de logiciels… 





1 : il y a toujours un pique très distinct qui domine les autres. Mais si on regarde les trois graphiques, 
on peut remarquer que au début, il n’y a pas de très grande différence. Mais si on regarde la fin, on 
peut remarquer que les plus rapide sont les plus représenté.   
2 : la sélection est tel que les plus fort survivent et transmettent leurs caractères qui leurs 
permettent de survivre à leurs descendant. Les plus rapides à se reproduire sont ceux qui vont 
survivre. Car les éléphants qui se reproduisent en 12 mois auront moins de chance de survie que les 
bactéries qui se reproduisent a très grandes vitesse. 
3 : nous aurions remarqué que tous mourraient en même temps, qu’il n y aurait pas de sélection 
naturelle et ainsi Darwin n’aurait pas de fondement pour sa théorie. 
4 : il y aurait ainsi des différences entre les parents et les enfants et la sélection ne se ferait pas. Les 
caractères héréditaires qui permettent aux forts de survivre et au faible de mourir ne se 
transmettraient pas. Les caractères qui sont transmis des parents aux enfants et qui sont les 
meilleurs caractères pour pouvoir survivre dans tel ou tel milieu ne seront pas transmis.  
5 : non car cela aurait été le hasard qui aurait déterminé le résultat et on aurait pas pu établir une 
théorie qui aurait été vérace. Car la sélection naturelle n’est pas aléatoire. La théorie de Darwin le 
prouve en montrant que se sont ceux qui ont les meilleurs caractères pour survire dans leur milieu 
qui vont pouvoir subsister. Ce n’est pas une science aléatoire. Donc si dans le programme des points 
avaient été enlevés au hasard, cela n’aurait pas été exact. 
6 : Les caractères héréditaires, un milieu favorable, des changements sur longue durée, non sur une 
courte durée.  
Commentaire étudiant : 
Je trouve qu’il est intéressant de varier les manières d’enseigner et d’apprendre aux élèves. Le fait de 
trouver d’autre façon de faire nous permet de rester concentrer plutôt que de faire toujours de la 
manière car c’est trop répétitif et donc on est plus concentré. Donc j’ai trouvé cette leçon 
intéressante et comme on est à l’air de la technologie, commencer à enseigner avec les ordinateurs 
nous permet d’évoluer avec notre temps. 
Certainement, car c’est amusant d’apprendre avec les ordinateurs. On a l’impression d’être à 
l’université. Donc oui je le recommanderais aux élèves des volées futurs. 
Je pense que c’est intéressant car cela nous permet de découvrir autre chose dans un cadre de cours, 
et ainsi cela nous permet de nous concentrer, car la nouveauté nous entraîne à écouter, donc un 
logiciel dans un cadre de cours de biologie cela peut être très intéressant. De plus, si on a pas comprit 
de quoi il s’agissait exactement dans un cadre de cours normal, nous pouvons peut-être mieux 
comprendre avec une autre méthode et je pense que c’est pour cela qu’il est intéressant d’avoir ce 
type de logiciel en biologie. 
Non absolument pas. Nous avons des approches classiques tout au long des cours que nous avons, 
donc de la nouveauté et de nouvelles méthodes nous changent du quotidien et les approches 
classiques ne nous permettent pas toujours d’apprendre correctement. J ‘ai eut l’impression de 
mieux comprendre grâce à ce programme que lors d’un cours dit « classique ». 
Je n’ai pas d’autre commentaire a faire sinon que la nouveauté est toujours bon pour l’apprentissage 
et que de varié les méthodes ne peut être que bénéfique. 
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1. Plus le point se déplace lentement, mieux on arrive à cliquer dessus. Pour le point le plus 
rapide, on voit qu’il y en a étonnamment moins. Ceci est sûrement dû à des « coups de bols » 
car étant donné qu’il se déplace très rapidement, on a pu cliquer dessus par hasard. 
2. Les espèces qui se reproduisent le plus vite sont celles qui survivent le mieux. Par exemple, 
les souris ont beaucoup moins de risque de disparaître que les éléphants car elles se 
reproduisent beaucoup plus vite. 
3. L’expérience n’aurait aucun sens car si on veut faire une expérience de ce type et que les 
résultats soient cohérents, il faut le faire avec des individus différents. 
4. Non, le résultat serait différent. Car il pourrait y avoir un résultat disant qu’il reste beaucoup 
de points lents alors qu’on arrive bien à les attraper. L’expérience ne pourrait donc pas être 
faite car les résultats dépendraient du hasard et non des compétences du cobaye. 
5. Non car les résultats seraient fait au hasard et ils seraient donc « faussés ». 
6. La capacité de se reproduire, de survivre  et de s’adapter à son environnement. 
 
Commentaires : 
- J’ai trouvé cela intéressant car ça nous oblige à participer de manière, disons un peu plus 
active. 
- Oui, car étant donné qu’on est obligé de participer et de trouver des raisonnements par nous 
même, on apprend mieux. 
- Je ne pense pas que ce soit totalement indispensable car on peut obtenir le même résultat 
(la participation des élèves) en utilisant des fiches. Je trouve aussi que l’idée du logiciel est 
bien avec modération car au bout d’un moment, l’écran fait mal aux yeux. 
- Je ne sais pas, je trouve que les deux sont bien. Mais il est vrai que le logiciel nous oblige à 





1. Généralement il y a toujours plus de population à la fin qu’au début.  Dans le graphique de la 
vitesse, on s’aperçoit que la catégorie 1 a diminué et la 2 a très peu augmenté tandis que 
toutes les autres catégories ont nettement augmenté. Les catégories 1 et 2 sont les plus 
lentes. 
2. Dans ce cas, les plus lents, plus gros ou plus visibles sont les plus vulnérables. La  sélection 
naturelle, c’est pareil, les plus faible disparaissent.  
3. Oui. Nous aurions pris les points totalement au hasard sans que des critères nous 
influencent. 
4. Non.  Les espèces n’auraient plus été triées selon leur caractère. 
5. Non. Les points n’auraient pas été choisis selon les critères de faiblesse, mais au hasard donc, 
les populations seraient restées stables. 
6. Il faut qu’il y ait des différences entre les espèces. 
Il faut que certaines espèces soient plus fortes que d’autres. 
Commentaire de l’étudiant 
 
Nous avons apprécié la leçon, ça changeait des habitudes.  
Pas pour toutes les leçons, car la compréhension de certains points nécessite une explication 
extérieure.  
C’est bien, car cela permet une représentation directe du sujet appris. 
On pense qu’il faut toujours une approche classique tout en intégrant des approches plus adaptées à 
nos nouvelles technologies.  
Pas de commentaires pour l’instant   
  







1) Dans le graphique Vitesse, le 1 n’ayant pas évolué…bah il est en train de crever et de 
s’éteindre (mouhahahaha c’est bien fait !)  
  
2) Hum…bonne question ! 
  
3) Certainement…sinon quel serait l’intérêt de cette question ?! 
  
4) Oui, les résultats auraient été clairement différents.  
  
5) euh… et en français ? 
  
6) – Stimulus extérieur qui perturbe l’équilibre de l’existence de la créature des profondeurs 
obscures (appelons la Steve). 




Le cours aurait certainement été plus intéressant si nous savions de quoi on parle et si cela 
avait été plus clair.  Cette approche n’était de loin pas une mauvaise idée, cela dit notre 
scepticisme face à tous ces petits points de couleurs multiples et colorés était si fort et intense 
que malgré notre bonne volonté et notre concentration profonde (…enfin…) nous ne sommes 





1. On observe que les individus les plus lents et visibles ont une population qui  a fortement 
diminué. 
2. Les individus qui ont un phénotype plus visibles ou qui sont plus lents seront tués en premier. 
Ils ont donc moins de temps pour se reproduire donc ils ne peuvent pas transmettre leurs 
gènes donc leurs caractéristiques ne sont pas transmises. 
3. Oui, s’ils étaient tous très rapides nous en aurions attrapé moins mais s’ils étaient tous très 
lents, nous en aurions attrapé plus. La population de fin aurait donc fortement diminué ou 
augmenté. 
4. Non les résultats auraient été différents. Si le hasard décide du phénotype d’un individu, la 
loi de « la race la mieux adaptée survit le plus longtemps » ne fonctionne plus.  Si certaines 
caractéristiques survient s’est uniquement lié au hasard donc chaque race, si le hasard 
distribue les caractéristiques à part égales a les mêmes chances. 
5. Non car les individus qui dont la population à augmenté les plus sont ceux qui étaient par 
exemple le plus rapide. Parce que leur vitesse les rendaient plus difficiles à attraper.  Si on 
élimine les points au hasard alors n’importe quelle population peut augmenté ou diminuer 
peu importe sa vitesse, sa taille ou sa visibilité. 
6. Que l’individu soit adapté à son milieu de manière à bien s’intégrer et pouvoir se cacher de 





1. C’est une manière ludique de comprendre.  Un exercice de la sorte, « vivant », permet de 
mieux garder en mémoire les explications. 
2. Oui. 
3. Il est courant pour notre génération d’utiliser des ordinateurs, c’est donc adapté à nos 
habitudes. 










-Vitesse : Pour le départ, les proportions ne changent pas énormément  tandis que pour la fin les 
proportions augmentent considérablement  mais elles diminuent en 7. 
-Visibilité : Le départ ne change presque pas mais la fin augmente peu à peu. La toute denière 
augmente très fortement.   
2. Les plus voyants se font prendre plus rapidement tandis que les plus rapides survivent. C’est 
comme dans la nature avec les papillons par exemple.  
3. Oui. Si tous les points étaient les mêmes mais qu’il y avait une variation de vitesse, on 
choisirait instinctivement ceux qui vont les moins vite. 
4. Non. Il aurait pu aller plus ou moins vite et être d’une autre couleur. La sélection n’aurait pas 
été la même. 
5. Non. Il y aurait un déséquilibre. Il faudrait dans ce cas éliminer la même proportion de points 
dans chaque catégorie. 
6.  Les facteurs doivent être héréditaires, il doit y avoir une spéciation spécifique (adaptation 




- C’est original et ça change des cours frontaux. 
- Oui car on voit en pratique ce qu’on fait en théorie ! 
- Ca permet de varier les cours et de mieux comprendre certains phénomènes en utilisant 
des supports différents. 






1. Vitesse : les individus les plus lents disparaissent assez rapidement, c’est le contraire pour les 
plus rapides qui survivent plus facilement et qui peuvent alors se reproduire, vu qu’ils 
échappent plus facilement aux prédateurs. 
Visibilité : les individus les plus visibles se font plus facilement attraper que ceux qui se 
fondent dans le décor. Ce sont ceux-là qui peuvent survivre et se reproduire. 
2. Exemple : insectes qui se fondent plus dans la nature que d’autres, se font moins facilement 
repérer par les prédateurs comme les oiseaux.  
La sélection naturelle « garde » les individus les plus adaptés au milieu. Ceux qui survivent, se 
reproduisent. Pour survivre il faut avoir des caractères qui permettent d’échapper aux 
prédateurs. 
3. Oui. Les chiffres auraient été à peu près égaux. Tous les points auraient eu la même 
« chance » de survivre. 
4. Oui. Par exemple si un point rapide donne naissance à un point lent et un autre rapide, il n’y 
aura que le point rapide qui survivra. Le parent donne à sa progéniture les caractères qui lui 
permettent de survivre 
5. Non. La sélection naturelle ne fait pas les choses au hasard.  




1. Plutôt bien. Apprendre par le jeu est un apprentissage plus intuitif, on a plus facilement 
tendance à retenir et à comprendre plus facilement. 
2. Oui 
3. Que c’est une bonne illustration du cours. 
4. Pas forcément. Il est intéressant d’utiliser les deux méthodes (logiciel et théorie) afin 
d’obtenir un apprentissage plus « complet ».  
5. C’est une bonne chose de faire la théorie avant le logiciel. Ce dernier consolide nos bases 
théoriques et les illustre tout à fait bien. Cela serait plus agréable d’utiliser le logiciel avec 




1. De manière générale, les catégories 1, 2 et 3 baissent ou n’augmentent pas tandis que les 
catégories 5, 6 et 7 augmentent très fortement.  
2. Ce processus illustre le processus de sélection naturelle : les éléments les plus faibles ou les 
moins adaptés à l’environnement (catégories 1, 2 et 3) sont éliminés plus facilement que les 
autres, qui eux résistent mieux (catégories 5, 6 et 7). Dans la réalité, on peut prendre 
l’exemple des gazelles : les moins rapides se font dévorer par les prédateurs tandis que les 
plus rapides leur échappent. 
3. OUI car si tous les points sont égaux (en vitesse ou de la même couleur), ils auront tous la 
même probabilité d’être « attrapés ». 
4. NON car si les plus forts peuvent donner naissance à des plus faibles, les plus faibles 
continuent à apparaître en même proportion que les plus forts donc il n’y a pas de « tri » et 
les moins résistants ne sont jamais éliminés. 
5. NON, car si les points sont choisis au hasard, il n’y a pas de sélection spécifique donc les 
moins résistants ont autant de chance d’être attrapés que les plus résistants.  
6. Il faut plusieurs catégories d’individus avec des caractéristiques différentes.  
Il faut un environnement favorable au développement de certains individus et par 
conséquent non adapté à d’autres. 










Réponses des étudiants à la leçon ForensicEALite 
Classe A 
Questions : 
Que pouvez-vous dire du graphique obtenu? 
Le nombre de différences augmente de façon plutôt régulière. Sauf à la fin, où l’on observe une légère 
regression.  
Le nombre de différences est proportionnel au nombre des générations. 
Supposons que vous ayez deux échantillons de virus provenant de deux patients. A l’aide du 
graphique, pourriez-vous faire une approximation sur le temps écoulé depuis que ces deux virus 
ont infecté leur hôte?  
Oui, on regarde les différences de séquence d’ADN entre les deux patients, plus y a de différences 
plus ça fait longtemps qu’ils sont séparés.  
En observant les différences entre la séquence d’ADN de l’échantillon apporté et celle de la séquence 
d’ADN d’un virus qui n’a pas muté. Plus les différences sont élevées, plus l’échantillon est vieux car le 
virus a eu le temps de muter. 
En calculant une moxenne gérnérale du taux de différences au cours des générations (en fonction du 
virus étudié) il serait possible de le dater. 




Revenons au cas de l’hôpital. Avec vos connaissances, pouvez-vous dire si les virus de deux 
patients différents sont proches ou éloignés sur une chaîne de transmission de la maladie ?  
Non nous n’avons pas assez de connaissance pour répondre à cette question. 
Plus le temps passe moins c’est facile de savoir. Car les virus mutent et s’éloignent du virus « de 
base ». 
Même réponse, si le phénomène a déjà été étudié, qu’une grille d’évolution a été faite, il sera 
possible de calculer le temps. Dans notre exercice nous pouvons voir qu’il n’y avait qu’un seul type 
de virus. Et finalement au moyen de la grille déjà citée, il serait possible de déterminer la proximité 
ou la non-proximité des virus. 
Expliquez, en quoi l’arbre reflète-t-il le fait que le patient a été infecté par le docteur ? 
Parce qu’il est à gauche du patient (on lit l’arbre de gauche à droite) 
Parce que les deux cases sont liées. 
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La case du docteur est lié à celui du patient !!! 
Comment vous y prendriez-vous pour montrer qui de Pt ou de LC1 est le plus proche de LC3 ?  
On ne peut pas savoir en regardant l’arbre mais avec l’ADN oui. 





Pourquoi, selon vous, faisons nous la moyenne de cinq mesures pour construire le graphique et ne 
prenons nous pas une seule mesure ?  
1) Chaque virus se développe à sa manière. Il faut donc faire une moyenne de toutes les différences. 
2) Etant donné que les mutations sont liées au hasard, nous pensons nécessaire de faire la moyenne 
de cinq mesures pour avoir un résultat qui se rapproche de la réalité. 
3) On prend 5 mesures pour voir plus précisément l’évolution du virus et pour pouvoir faire un 
graphique plus complet. 
4) Pour éviter la marge d’erreurs et voir s’il y a des changements au niveau des générations, ainsi voir 
s’il y a des similitudes ou non. 
5) Car, si nous nous basions seulement sur 1 seul résultat, il serait peut-être faussé, dû au fait que 
nous ne réagissons pas tous de la même manière face au virus et suivant notre environnement et 
notre morphologie. Là nous avons pris des individus différents et nous en avons fait la moyenne. 
6) Car plus on a d’essais, plus les résultats sont précis. 
Que pouvez-vous dire du graphique obtenu?  
1) Après chaque génération, les virus ont de plus en plus de différences avec le virus souche. Les virus 
sont donc en constante évolution 
2) Le graphique obtenu montre clairement une modification croissante des virus. 
3) A quelques détails près, le graphique représente une ligne droite de 0 à 700 générations. 
4) Si on devait relier les points on remarquerait une ligne plus ou moins constante. Le graphique 
montre qu’il y a une évolution au niveau des générations. Plus on avance dans les générations, plus 
on constate des différences. 
6) Ce n’est pas une ascension linéaire, mais une courbe montante. 
Si un collègue vous apporte un échantillon de virus congelé extrait d’un patient pourriez-vous le 
dater ? Comment feriez-vous ?  
1) Ce virus étant déjà connu depuis un moment, il existe sûrement un échantillon de virus plus 
ancien. Il faudrait comparer l’ADN des deux virus et par la trouver les différences. Plus il y a de 
différences, plus il y a de générations et donc de ton passé. 
2) Il est certainement possible de dater un échantillon de virus congelé en comparant l’échantillon 
donné avec un autre échantillon contenant des virus « dans leur état d’origine ». 
3) Regarder à quelle génération de mutation il appartient à l’aide d’une machine qui sert à ça. 
4) Il suffit d’avoir un échantillon du virus de départ, donc un virus 0, ainsi on pourra le dater plus 
facilement en étudiant les diférences entre les deux virus. Avec des machines spécialement conçues 
pour ce genre d’expérience, on réussirai à dater cet échantillon. 
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5) Oui. Datation au carbone 14 
6) Oui, si nous avons la génération 0. Il faut alors faire une comparaison avec la génération actuelle 
afin de répertorier les différences pour ensuite la rechercher dans le tableau. 
Observer le graphique obtenu. Supposons que  vous ayez deux échantillons de virus provenant de 
deux patients. A l’aide du graphique, pourriez-vous faire une approximation sur le temps écoulé 
depuis que ces deux virus ont infecté leur hôte?  
1) Moins bien, car les virus se développent dans deux environnements différents. Il faut donc 
prendre en compte les deux environnements et cela prendrait beaucoup plus de temps. 
2) Le graphique nous montre une droite, ce qui veut dire que les mutations évoluent de manière 
constante au fil du temps qui passe. Il faudrait analyser les virus afin de définir les mutations qu’ils 
ont subies. Avec les résultats et à l’aide du graphique, nous pourrons définir depuis quand les virus 
ont affecté leur hôte. 
3) On peut déterminer le temps du virus dans l’organisme en le plaçant sur la ligne droite formée par 
les mutations précédentes. 
4) On peut faire une approximation, car plus il y a de temps écoulé depuis l’infection et plus il y aura 
de différences entre les virus. 
5) Le temps s’écoule toutes les 140 générations. Donc vu que nous avons été jusqu’à 700, c’est cela 
notre temps. 
6) Oui, approximativement à l’aide de calcul de génération 
Revenons au cas de l’hôpital. Avec vos connaissances, pouvez-vous dire si les virus de deux 
patients différents sont proches ou éloignés sur une chaîne de transmission de la maladie ? 
1) En regardant les différences on peut à peu près dire le temps dans lequel ils ont évolué mais étant 
donné que les deux individus ne sont pas les mêmes, les évolutions touchant les bactéries ne sont 
pas toutes les mêmes ! 
2) Dans le cas de l’hôpital il est également possible de définir, à l’aide du graphique, quelles 
mutations les virus ont subies et donc leur ancienneté. 
3) Non. 
4) Si les deux virus sont éloignés il y aura beaucoup de différence. Si le patient est porteur du virus 
avant son affection à l’hôpital, les résultats démontreront que ce n’est pas la même souche de virus. 
Si un des patients a été infecté rapidement par le même virus que l’autre patient, il n’y aura presque 
pas de différences entre les deux virus. 
6) Non 
Expliquez en quoi l’arbre reflète-t-il le fait que le patient a été infecté par le docteur ?  
1) Le docteur ayant été infecté par E2 crée une nouvelle branche. De celle-ci est créée encore une 
autre car le docteur a infecté le patient. 
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2) Le docteur et le patient font partie de la même branche. 
3) Les deux sont reliés. 
4) Il y a une branche qui relie directement le Docteur et le Patient. 
5) Car il est sur la même branche que celui-ci. 
6) Car c’est lui qui en est le plus proche sur l’arbre. 
Comment vous y prendriez-vous pour montrer qui de Pt ou de LC1 est le plus proche de LC3 ?  
1) Je regarderais leur position sachant que l’individu le plus à gauche est le plus « ancien » et celui à 
droite le plus « nouveau ». 
2) Il faut analyser les mutations des virus afin d’en déduire la date et ainsi nous pourrons montrer qui 
est le plus proche de LC3. 
3) On ne sais pas car ils sont sur la même branche de mutation. 
4) En regardant le nombre de différence entre les virus. Si il y a peu  de différence entre les virus ils 
seront proches. 
5) LC1, car c’est la première branche que LC3 contamine (celle de droite avant celle de gauche, et 
dans les 3 arbres c’est la même chose. 




Commentaires des étudiants 
Comment avez-vous apprécié ce TP ? 
1) moyennement, un peu long et difficile de répondre aux question 
2) C’était ludique, mais difficile à comprendre sans théorie, et parfois les explications ne sont pas 
claires. 
3) Je l’ai beaucoup apprécié. Il portait à la réfléction et le travail avec l’ordi était bien 
4) C’était une manière pratique de travailler. Travailler avec un logiciel proposant des schémas 
concrets rend la compréhension plus facile et c’est très agréable. 
5) Plutôt sympa, mais un peu trop répétitif. 
6) Le tp en lui-même était assez facile pour ce qui est de la compréhension pour le faire, mais les 
réponses aux questions n’étaient pas spécialement faciles. 
7) Assez compliqué 
8) On a bien chanté et rigolé =D 
9) Moyenement bien, les petit point me sont contreproducti, cela pourrait être résumé par une 
vidéo. 
Recommanderiez-vous son utilisation pour les étudiants des années futures ?  
1) oui mais il faut des explications avant sinon c’est pas facile et on ne peut pas comprendre le tp 
2) Oui, mais avec un minimum de théorie sur les arbres. 
3) Oui. Cependant, un cours vraiment « pratique » est aussi important. Tout faire avec un ordi, ce 
n’est pas vraiment super ! 
4) Oui ! 
5) Oui, mais peut être avec une explication du maître. 
6) Oui, mais il faut adapter la compréhension des questions, mais la marche à suivre est très 
compréhensible et accessible à tous. 
7) Oui, mais avec un peu plus d’explications concernant les questions. 
8) Non car c’est plus facile de comprendre un cours donné en live plutot qu’à l’ordinateur. 
9) Non ça les rendrait nerveux et violents (le truc des points, surtout sans souris) 
L’avez-vous trouvé trop difficile,  trop abstrait ou au contraire trop facile ? 
1) trop abstrait 
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2) Un mélange d’abstrait et de difficile. Comme dit plus haut, on n’a pas tout compris ce qu’on faisait, 
et nous n’avons pas assez de notions pour un travail sur ce sujet. 
3) Il était ni facile, ni compliqué. Pour apprendre quelque chose, il faut bien qu’il y ait un certain 
challenge. Si c’est trop facile, cela devient barbon et si c’est trop difficile cela devient « casse-tête ». 
4) Il n’était ni trop facile ni trop difficile. Certaines parties devaient être relues afin d’être comprises 
mais dans l’ensemble c’était abordable. Nous avons préféré cette activité sur ordinateur que la 
précédente car elle nous a semblée plus facile à comprendre. 
5) Facile d’utilisation, mais un peu répétitif. Donc un peu des trois. 
6) Trop abstrait 
7) Les questions étaient difficiles. 
8) Beaucoup beaucoup trop abstrait ! 
9) Trop abstrait quant à la partie des trois arbres, à partir du moment où l’on parle de mélange point 
de vue tou fout le camp. 
Avez-vous d’autres commentaires à apporter ? 
1) Ne pas faire ce tp un vendredi après midi en fin de cours. 
2) Un minimum d’explications au début du cours ne seraient pas de trop, et si le professeur pouvait 
nous accompagner pendant tout le travail, ce serait aussi plus facile pour comprendre. 
3) J’ai beaucoup apprécié la présentation du document et les explications données. C’était très 











L’acronyme TIC (Technologies de l’Information et de la Communication), comprend toute 
une variété d’outils multimédias. Les TIC sont principalement utilisées par les enseignants en 
vue de la préparation de leurs cours. Cependant, ces dernières peuvent s’avérer utiles à des 
fins pédagogiques. En effet, de nombreux logiciels sont développés afin de permettre une 
compréhension plus aisée de différents concepts. 
De façon à pouvoir tester la valeur pédagogique des TIC dans le programme de biologie au 
gymnase, une leçon de 45 minutes et un travail pratique de 90 minutes s’inscrivant tous deux 
dans une séquence sur l’évolution ont été mis au point. Le logiciel EvoDots a été utilisé pour 
la leçon de 45 minutes et ForensicEALite pour le travail pratique. Le premier logiciel porte 
sur la notion de sélection naturelle alors que le second vise à inculquer les concepts de la 
construction des arbres phylogénétiques. 
Deux classes de troisième année de maturité disciplines fondamentales ont été testées pour la 
mise en pratique, à l’aide de protocoles expliquant la marche à suivre des logiciels et des 
questions portant sur les différents aspects des concepts visés. 
Les résultats montrent que, bien que l’apport de la nouveauté par l’utilisation de logiciels par 
les élèves est présente, l’utilisation de tels procédés prend du temps et doit être placé de façon 
judicieuse dans la séquence. En général, les étudiants apprécient l’utilisation de logiciel pour 
l’apprentissage à condition que cette dernière soit encadrée par d’une approche dite 
« traditionnelle ». 
Mots clés 
 
TIC, biologie, évolution, simulation, sélection naturelle, arbre phylogénétique. 
 
 
